Population genetic of three species of Clupeidae family
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 شکر و قدردانیت 
 .با سپاس از یکتا پروردگارم که تمامی هستیم مرهون الطاف بیکران اوست
 همچنین
کنم که در انجام و به ثمر رسیدن این تحقیق همسر فدا کارم، پسر نازنین و خانواده ی مهربانم می ،ترین تشکرات قلبی خود را نثار مادر عزیزمخالصانه ترین وصمیمانه 
 .مرا یاری کردند
 .  کنمهای ارزشمند و دلسوزانه ی ایشان  استفاده کردم تشکر میاز جناب آقای دکتر رضوانی که راهنمایی این پروژه را بر عهده گرفتند و همواره از راهنمایی
راهنمایی این پروژه را بر عهده گرفتند و مرا یاری  ،ایشان در سمت مدیر محترم گروه و مراهمضر علمی علاوه بر استفاده از مح سرکار خانم دکتر قوام م صطفوی که از 
 .  نمودند  بسیار متشکرم
همچنین بابت زحمات داده شده  ،نامه را به بنده دادندوره این پایاناز سرکار خانم دکتر جمیلی استاد محترم که علاوه بر استفاده از محضرعلمی ایشان افتخار مشا
 .وقت و بی وقت به ایشان کمال تشکر و قدر دانی را دارم
 .ر متشکرمهمواره فراراهم بوده است بسیاکه  ایشان  ارزنده  راهنمایی های همچنین نامه را به بنده دادند از جناب آقای دکتر رهنما که افتخار مشاوره این پایان
 .گزارماز جناب آقای دکتر فاطمی که علاوه بر بهره بردن از محضر علمی ایشان زحمت داوری این پایان نامه را تقبل فرمودند بسیار ممنون و سپاس 
 .زحمت داوری این پایان نامه را متقبل شدند متشکرمکه از جناب آقای دکتر  ولی نسب 
 .داوری داخلی را این پایان نامه برعهده داشتند بسیار سپاسگزارم ،ایشاناستفاده از محضربر  از جناب آقای دکتر ماشینچیان که علاوه
، دانشگاه رازی کرمانشاه، دانشگاه فردوسی مشهد، پژوهشکده آبزیان دریای خزر در ساری ، ی کشورشیلات علوم از اساتید و کارشناسان محترم در موسسه تحقیقات 
بخصوص و کارشناسان محترم آزمایشگاه علوم و تحقیقا تهران  بخش تحقیقات بیولوژیک زنجانآزمایشگاه  در بندر عباس،پژوهشکده آبزیان خلیج فارس 
 .کنمتشکر و قدر دانی میآقای مهندس محسنیان و آقای مهندس عصاره 
آقای مهندس احمدی و سایر دوستان که همواره مرا مورد از دوستان مهربانم در آزمایشگاه علوم و تحقیقات، سرکار خانم دکتر نوری و آقای مهندس کرمی و 
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نوم ژ epooL-D بر روی ناحیه  Jو  N نمای شماتیک چگونگی عملکرد دو پرایمر -11-3شکل
 )0002,etnamoS(میتوکندریایی ساردین ماهی
 05
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ی هاپلوتایپ با استفاده از روش پارسیمونی روی ژن ناحیه ی کنترل ساردین شبکه  -1-4شکل 
      دایره های توخالی نمایانگر جهش ها. اندازه ی هر بیضی متناسب با قراوانی آن است. سندی
 .لنگه  را مشخص می نمایند: قشم و سبز: جاسک، نارنجی: رنگ قرمز هاپلوتایپ های. می باشند
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ی هاپلوتایپ با استفاده از روش پارسیمونی روی ژن ناحیه ی کنترل ساردین شبکه -2-4شکل 
دایره های توخالی نمایانگر جهش ها می . اندازه ی هر بیضی متناسب با قراوانی آن است. سفید







زی ریز به شمار آمده و اولین مصرف کنندداان در  از نظر اکولوژیک جزو ماهیان سطح خانواده شگ ماهیان
ده جنس در آب هدای خیدیف ردار و دریدای  مدان  این خانوادهاز . زنجیره ی تولیدات دریایي مي باشند
ای بررسدي ژن یدک ر راسد مطالعده ااردرد . غالب مي باشد allenidraSوجود دارد که در بین آن ها جنس 
 atuca aireimossuD, allebala allenidraS ,sisnednis allenidraSیعني جمعیت سه اونه از این ماهیان 
 دد ساردین سندی ،  65تعداد   90و بهار 90در طي زمس ان.در خییف رار و دریای  مان انجام شده است
این دو قداییي از سده منطیده جاسدک، ق د  و ساردین رنگین کمان  با روش پرسد  65ساردین سفید و  95
مطالعات مولکولي قطعه انجام جهت  و درمورروم ریک  پس از انجام مطالعات. لنگه  جمع آوری اردیدبندر
معني  يشیب مورروم ریک صفات بررسي. ناایه کن رل می وکندریایي تعیین توالي اردید 6از سر  996 pbای
در ساردین سندی  از بندر چارک در منطیه لنگه تا بندر جاسدک در  درکییه صفات 50.0<Pدر سطح را دار 
س الل هدا ی در ررکاننیزتنوع قابل توجه و تفاوت های معني داربررسي های ژن یکي . دریای  مان ن ان داد
این مساله مي تواند ن اندهنده همراهي رنوتیپ و ژنوتیدپ  .و ه روزیگوسی ي در سه منطیه به نمایش اذارد
بررسدي هدای مورروم ریدک . ناایه باشدد سه منطیه و واارایي نسبي جمعیت ساردین سندی در این  در این
 بررسي های مولکولي از سوی دیگر .ن ان مي دهدساردین سفید وجود تفاوت معني دار صفات بین مناطق 
د میزان تفداوت اما  این تنوع در برآور .ن ان از تنوع قابل توجه الیي و ه روزیگوسي در داخل جمعیت دارد
پراکنداي یکنواخدت  دهندهمي تواند ن ان مناطق مخ یف معني دار نبوده و های ژن یکي ما بین جمعیت های
یدک موجدود مدابین اردراد ژدر بررسدي تندوع موررولو . باشدد جمعیت این ماهي در سه منطیه نمونه برداری 
اظه ای در تمامي صفات  م داهده جمعیت ساردین رنگین کمان در دو منطیه جاسک و لنگه تنوع قابل ملا
مي تواندد ناشدي از اسد ر شدوری و ارمدا در  در جمعیت های این سه اونهن ایف م اهده شده  .مي شود
و   gnillewpUخییف رار و در دس ر بودن بی  ر مواد مغدذی و نیدز دمدای م عدادل تدر آب در ن یجده 
همینطور جریان های رو به داخل  .تاثیر قرار مي دهدمنطیه را تحت  مانسوني باشد که در دریای  مان اقیی  
خییف رار از سمت دریای  مان مي تواند سبب پراکنداي تخ  ها، لاروها و ا دي اردراد بدالر ادردد کده 




















  و پروتئیندي  ام ایوانات و ایاهان موجود در محیط های آبدي، ماهیدان مهم درین منبدع غدذایي از میان تم
 )1102 و در بسدیاری جوامدع بخدش اصدیي رژید  غدذایي را ت دکیل مدي دهندد آمدده انسان ها به شدمار 
کده در ماهیگیری نه تنها بخش مهمي از نیاز های غذایي انسان ها را رراه  مي سازد بی. ),.la te zeugirdoR
و در  کدرده سرمایه اذاری ایجداد کار و موقعیت های د که به شمار مي آیزمره رعالیت های اق صادی مهمي 
ز بی  ر ماهیاني که به مصارف انساني مي رسدند ا . ک ورها شاخص توسعه در نظر ارر ه مي شودبسیاری از 
جمعیت های وا ي ماهیان  در سال های اخیر ک  شدن منابع ژن یکي. جمعیت های وا ي  صید مي شوند
رعالیت هدای انسداني  اط بتباردرا به م کل مه  رعالیت های ماهیگیری تبدیل شده است که بخش ا ظ  آن
اری از ماهیان تغییر کدرده اسدت، بیکده یبه طوری که نه تنها تنوع ژن یکي جمعیت های بس. ایجاد شده است
مسدیر هدای  شددن  ، بسد ن خرابي محدیط زیسدت  ي، صید بي رویه،هزاران جمعیت و اونه تحت اثر آلودا
مددیریت صدیادی . )5991,nosugreF(به کیي نابود شده اندد دیگر مهاجرت و بسیاری پی ررت های انساني 
این مساله . )5991 ,ewerG& droW(تنها به رراواني و اندازه ماهي های قابل اس حصال توجه ن ان مي دهد 
در بر داش ه باشدد امدا در دراز مددت مدي تواندد سدبب انیدرا شاید در کوتاه مدت سود اق صادی زیادی 
 بی  ریبه همین دلیل لازم است که مطالعات ژن یک مولکولي مورد توجه . جمعیت بسیاری از اونه ها ب ود
 kraP( )5991,naroM قرار ایرد چرا که دارای اهمیت ایاتي در مدیریت دراز مدت منابع صیادی مي باشد
محارظت از خزانه ژني : جنبه کاملاً م فاوت در محارظت از منابع ژن یکي را در بر مي ایرداین دیدااه  دو .&
هدف اصیي مطالعه ژن یک جمعیت مطالعه تنوع ژن یکي و تغییرات آن بده دلیدل  .و محارظت از تنوع ژن یکي
ي سدازد کده بدا تنوع ژن یکي اونه ها و جمعیت ها را قدادر مد . تنوع الیي ایجاد شده طي زمان و مکان است
ایجاد تنوع ژن یکي یا بوسییه موتاسیون های خودبخدود ژن هدا و یدا بوسدییه . تغییرات محیطي سازش یابند
تعداد و رراواني نسبي الدل هدا در یدک . مهاجرت  اررادی با ژنوم کاملا م فاوت به این جمعیت رخ مي دهد
راس ا معرردي تعداریف اصدیي در ژن یدک در این . جمعیت مییاسي برای تنوع ژن یکي آن  جمعیت مي باشد






یکي از م دکلات اساسدي در مددیریت صدید و صدیادی شناسدایي جمعیدت هدا و ذخدایر  یدک اونده 
در مدیریت ذخایر کیمه ذخیره بدون توجه و یدا بدا توجده انددک بده  .)5991 ,resuaH & ohlavraC(است
ر اال اارر تلاش های بسیاری جهت ال این م کل انجدام شدده د.  یکي آن تعریف شده استمفهوم ژن
جمعی ي از ارراد که در یدک خزانده ژندي  "ذخیره را به این صورت تعریف کرد 9909در سال  nikraL.است
افد   م  رک هس ند، به طور موثری از بییه جدا شده اند تا اهمیت خود را به  نوان یک سیس   خود اایاء
یک ذخیره را بخ ي از ارراد جمعیت یدک اونده  در مي توان   ."کنند و مي توانند مورد مدیریت قرار ایرند
در . که به طور تصادري تولید مثل مي کنند و از نظر زماني و مکاني در کنار یکددیگر مدي باشدند  ررتانظر 
هي از ماهیان در نظر ارر ه ب ود که در مدیریت منابع یک وااد ذخیره به طور نرمال مي تواند به  نوان ارو
 .)5991,resuaH & ohlavraC(یک ناایه خاص اس رش یار ه اند
اول اینکه یک اونه ماهي به جمعیت های محیي تیسی  مي شود : با دو مساله روبرو است مفهوم ذخیره 
ازااری سد خود خاص و دیگر اینکه ممکن است تفاوت های ژن یکي مابین جمعیت های محیي که با محیط 
اار مدیران بخواهند در تصمی  ایدری هدای خدود ملااظدات ژن یکدي را در نظدر . پیدا کرده اند ایجاد شود
بگیرند، لازم است در مورد تفاوت های بیولوژیک مابین اروه های محیي مجزای یک اونه اطلا اتي داش ه 
بخش های مخ یف یک جمعیت اثر مي باشند و نیز مراال مخ یف ژن یکي و اکولوژیکي را که بر جداسازی 
 .)5991,ewerG & draW ;6991,ibmulaP(اذارند درک نمایند 
 
 ژن یک و مدیریت ذخایر-2-2-9
زماني که ساخ ار ژن یکدي . ژن یک و مدیریت منابع از جنبه های م عددی بر یک دیگر اثر اذار مي باشند
یر جمعیدت هدای آن مدي تواندد محاسدبه جمعیت یک اونه شناخ ه شود، در یک صید مخیوط پراکنداي ز
تنظی  اس حصال به منظور محارظت از جمعیت های رعیف تر مي تواند بدر پایده ایدن . )1991,rettU(اردد
بنابراین شناسایي و کن رل تغییرات ژن یکي درون یک جمعیت بسیار اائز اهمیت است . پراکنداي انجام شود
مطالعده ژن یکدي جمعیدت هدای وا دي بده میدزان . ن بگدذارد چرا که صید مي تواند اثرات دراز مدت بر آ
اارچه الک رورورز پروتئین ها بدرای مددتي مدیدد . های طبیعي چند شکیي بس گي دارد به ن انگردس رسي 
 ن دانگر جهت مطالعه مس یی  تنوع ژن یکي ماهیان مورد اس فاده قرار ارر ه است، اما در اال ااردر بی د ر 
طلا ات در خصوص جریان ژني، تنوع الیي و بییه پارام رهایي که در بیولدوژی به منظور کسب ا ANDهای 
خصوصیات مهد  بیولوژیدک . )7991,legieN(جمعیت ها اائز اهمیت مي باشند مورد اس فاده قرار مي ایرد
                  م دخص مدي شدوند            جمعیدت آن وسییه خزانه ژني تثبیت شدده ی جمعیت شامل اندازه و قابییت تولید به 
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آندالیز ژن یکدي آن در  ،یدک اونده  براین برای مدیریت موثر جمعیتبنا. )7891,avokemlaS & vohkutlA(
چنین اس راتژی نه تنها باید جهت به رین بهره وری اق صادی اتخاذ اردد بیکده . درجه اول اهمیت قرار دارد
بندابراین زیسدت شناسدان بایدد بده اهمیدت . دبه منظور تداوم اضور جمعیت های طبیعي نیز لازم مي باشد 
  م خص کردن راک ور ها و شرایطي که به جمعیدت هدا و اونده هدا اجدازه بیدا مدي دهدد اصدرار ورزندد 
 .)7891,.la te frodnellA(
 
 ژن یک جمعیت-6-2-9
هدف کیي از مطالعات ژن یک جمعیت م خص کردن میدار تنوع ژن یکي درون اونه ها و محاسدبه ایدن 
مدي تواندد بده وسدییه  ی یک اونهن یکي درون و بین جمعیت هاژمیادیر تنوع . )6991,rieW(مي باشدتنوع 
رراواني ژن ها و نیروهایي مثل مهاجرت، جهش، ان خاب و دریفت ژن یکي که بر رراواني آن ها اثر مي اذارد 
 . )7891,llaG(م خص اردد
 
 جمعیت-9-6-2-9
ز همه اررادی که در یک منطیه م خص وجود دارند الب ه این جمعیت از نظر اکولوژیست ها  بارتست ا
اال آن که در ژن یک و تکامل،  جمعیت  اروهي از اردراد . تعریف از رده بندی موجودات صررنظر مي کند
دیگر و ااه با ارراد یک یک نوع جاندار است که از نظر جغراریایي در محل معیني سکونت دارند، و بی  ر با 
به دلیل برداشت های م فاوت از این کیمه اصطلااي دیگر به . ابه همسایه، آمیزش مي کنندجمعیت های م 
جمعی دي موردعي کده اردراد آن  دم. به معني جمعیت بومي یا مورعي بکار برده شده است )emeD(نام دم 
ماده . باشدمیان ارراد یک جمعیت مي ژن ها  توزیع آزادانهااصل این ارتباط جنسي .  قادر به آمیزش هس ند
وراث ي موجود در بخ ي از جمعیت با اذشت زمان مي تواند از راه جمع کردن ژن ها و ترکیب آن هدا، کده 
اردزون بدر آن، آمیدزش اردراد جمعیدت هدای . ااصل ررایند جنسي است، در همه آن جمعیت پراکنده شود
و بددین روش تمدامي  این جمعیت ها را با یک دیگدر مخیدوط سدازد » خزانه های ژن«همسایه ممکن است
بددون بندابراین  .)7991,amaiotuF(مح وای ژني یک اونه مي تواند بارها میان ارراد آن اونده توزیدع شدود 
از دیدااه نظریه ترکیبي تکامل، تغییرات ژن یکي در زمدان . ول و تکامل اونه ها ممکن نیستوجود تغییر تح
اولدین ندوع تغییدرات  :نوع تغییر قابل شناسدایي اسدت به طور کیي دو  .طولاني تاکسون ها را ایجاد مي کنند
مربوط به تفاوت بین جمعیت ها یا تغییرات درون اونه ای مي شود که به آن تغییرات جغراریایي ارراد یدک 
  .)7991,amaiotuF(.دوم تغییراتي که در داخل یک جمعیت صورت مي ایرد. مي اوینداونه نیز 
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 تغییرات درون جمعی ي-2-6-2-9
کاملاً واردح . ور از تغییرات درون جمعی ي تغییراتي است که در ارراد یک جمعیت م اهده مي شودمنظ
از . است که منظور تغییرات سطحي و ظاهری نیست بیکه کییه تغییرات با من اء آن ها مورد نظر مدي باشدد 
یکدي و تغییدرات تغییدرات ژن : دید ژن یک مولکولي من اء این تغییرات در دو اروه دسد ه بنددی مدي شدود 
ولي الب ه باید در نظر . برخلاف نظر لامارک تغییرات  ارري در ژنوم اف  نخواهند شد . ارري یا اک سابي
 .داشت که این تغییرات به نوبه خود دارای ارزش تکامیي بوده و بوسییه ازینش طبیعي قابل کن رل هس ند
 
 تغییرات ژن یکي-6-6-2-9
نوترکیبي ااصل از تولید مثل جنسي، از جهدش، یدا از هدر دوی ایدن  اونااوني ژن یکي ممکن است از 
در هر نسل بعضي از ارراد یک اونه با صفات نو پدید مي آیند، که ااصل ررآینددهای . پدیده ها ناشي شود
اار چنین جانداراني باقي بمانند و تولید مثل کنند، در آن صورت صفات ژن یکدي . نوترکیبي یا جهش هس ند
این تازه های ژن یکي، در طول نسل های م دوالي مدي . ها در خزانه ژن جمعیت باقي خواهند ماندجدید آن 
 .توانند در تعداد بی  ری از ارراد جمعیت یا در همه آن ها، اس رش یابند
 
 پیي مورریس -4-6-2-9
ي پیي مورریس  خاص تغییرات اسس ه درون یک جمعیت است که در همه رده های جانوران ملااظه م
امروزه ثابت شده است . وجود پیي مورریس  ن ان مي دهد که نظریه یک صفت یک ژن درست نیست. شود
به  بارتي یک ژن ممکن است چند کار انجدام . که ژن ها دارای اثرات چند سویه یا اثرات پیي رن یک هس ند
معرردي راقد مفهوم ازین دي تعداد الل ها در هر ژن را 9009در سال بعضي از دان مندان مانند کیمورا . دهد
دان مندان به این نک ه توجه نمي کنند که باقي ماندن ژن در انجینده زندي این ). نظریه ننوترالیس ( مي کنند
بندابر ایدن . یک جمعیت منوط به اهمیت سازشي آن است نه اهمی ي که به بروز رندوتییي آن داده مدي شدود 
 . )0991 ,kcolhsA & reyaM(فهوم تکامیي هس ندصفات پیي مورریک در هر جمعیت دارای ارزش و م
 
  امل مولد تغییرات ژن یکي--4-2-9
 »جهش های نیطه ای « جهش های ژني  -9-4-2-9
مي دانی  که هر ژن از تعدادی نوکیئوتید ساخ ه شده و دارای م خصدات ویدژه، رعالیدت بیوشدیمیایي و 
اادر بده هنگدام نسدخه . بیه سازی مدي کنندد ژن ها به کمک نسخه برداری ش. اثرات رنوتییي م خص است
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برداری تغییر شیمیایي در ساخ مان ژن صورت ایرد و یا اش باهي روی دهدد ایدن رویدداد با دی تغییراتدي 
 . دنژن یکي و ایجاد الل جدید خواهد شد و دقییاً همین تغییرات من اء تنوع الیي مي باش
 
 )wolfeneG(جریان ژنها-2-4-2-9
بنابر این اار . س ند و غالبا تبادل ژن از جمعی ي به جمعیت دیگر صورت مي پذیردجمعیت ها محصور نی
بده ایدن  مدل درون کدوچي . جهش در یک جمعیت انجام شود به جمعیدت دیگدر نیدز وارد خواهدد شدد 
جریان ژنها دارای اثرات دراز مدت بدر تغییدرات اکوجغراریدایي و پیددایش اونده . مي اویند )noitargimI(
ابراین م اهده مي شود که در طول نسل های پي در پي نسبت بعضي از ژن ها در جمعیت ارزایش بن. هاست
شک نیست که سر ت تغییر ژن ها مییاسي است برای  اندازه ایری . مي یابدو نسبت ژن های دیگر کاهش 
 .سر ت تکامل
 
 واینبرگ -قانون هاردی-6-4-2-9
رت ایرد، اار جه ي رخ ندهدد، و اادر جمعیدت اار جفت ایری به طور تصادري صودر یک جمعیت 
 -ایدن  ن یجده کیدي را قدانون هداردی . بزرگ باشد، رراواني ژن ها از نسیي به نسل دیگر ثابت باقي مي ماند
این قانون برای تئوری تکامل همان مفهوم را در بردارد که قوانین مندل برای تئوری وراثدت . واینبرگ اویند
برگ بیان مي کند که  که وق ي جمعی ي در تعادل ژن یدک باشدد و رراواندي ژن هدا واین -قانون هاردی. دارند
باید توجه داشت که در ن یجه نوترکیبي ااصل از تولید مثدل جنسدي . تغییر نکند، سر ت تکامل صفر است
تندوع بندابراین، . با این وجود رراواني کیي ژن ها تغییر نمي کندد . خزانه ژني  به طور پیوس ه م نوع مي شود
ااصل از تغییرات ژني خود به خود و به صورتي نام وازن اس رش نمي یابند و در ن یجه تکامل روی نمدي 
وینبدرگ  -ی قدانون هداردی »اارهدا «آن چه با ی روی دادن تکامل مي شود، انحراراتي است کده در . دهد
 .بوجود مي آید
 
  )gnitam modnaR(آمیزش اتفاقي -الف-6-4-2-9
اغیب اتفاق مي ار د که همه اررادی که دارای میددار . ت ها آمیزش ارراد  تصادري نیستدر بی  ر جمعی 
از این اذش ه در جمعی ي که زاده های بدارور . مناسبي از انواع ژن ها مي باشند به سن تولید مثل نمي رسند
رسد ي، نیرومنددی، دارد اررادی که با ه  آمیزش مي کنند معمولاً بر اسا معیارهایي غیر تصادري چون تند
ورع رواني، خصوصیت ظاهری، جاذبه جنسي، یا ریط مجاورت جغراریایي یک دیگدر را ان خداب خواهندد 
ن یجه کیي این تولید مثل مخیوط شدن غیر یکنواخت .  بدین طریق، آمیزش باز ه  آااهانه تر مي شود. کرد
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در ایدن االدت چدون . طبیعي مي باشدد و غیر تصادري ژن ها است که این مساله در واقع شکیي از ان خاب 
 -بعضي از ژن ها بیش از ژن های دیگر توزیع مي شوند رراواندي آن هدا تغییدر مدي کندد و تعدادل هداردی 
آمیزش غیر تصدادري با دی مدي . این ورعیت نمونه ای از تغییرات تکامیي است. واینبرگ برقرار نمي شود
نوم جمعیت اثر مثبت یا منفي اذاش ه و با اذشت زمان شود که ان خاب طبیعي با شدت بی  ری بر اکثریت ژ
 .ا ي میدار بسیار کمي از این ر ار قادر خواهد بود بر ساخ ار ژن یکي جمعیت اثری  مده بگذارد
 
 )noitatuM(جهش -ب-6-4-2-9
واینبدرگ بده  -همان طور که ذکر شد در ژنوم ارراد جمعیت جهش هایي رخ مي دهد و تعدادل هداردی  
بس ه به این که جهش بر صفت مورد نظر اثر سودمند یدا زیدان بخدش . ل دس خوش تغییر مي شودهمین دلی
در هر دو صدورت رراواندي . داش ه باشد، ان خاب طبیعي به سود و یا بر خلاف ژن جهش یار ه  مل مي کند
ایدد در نظدر ولدي ب . ژن ها تغییر خواهد کرد، زیرا ررکانس ظهور ژن جهش یار ه بی  ر  یا کم ر خواهد شدد 
داشت که اثر ان خاب طبیعي بر جهش ها با توجه به این که تغییر ااصل در ژن مربوط به یک صفت بارز یا 
وق ي که اثدر جهدش ااصدل ایجداد صدف ي بدارز باشدد، ایدن . نهف ه انجام ارر ه باشد، م فاوت خواهد بود
چه در خدلاف جهدت آن اثدر  خصوصیت به سر ت بروز خواهد کرد و ان خاب طبیعي رورا ًچه در جهت و
اما اار در جانداری دیییوئید، جه ي نهف ه به وجود آیدد، اثدر سدریعي بدر صدفت مربدوط . خواهد اذاشت
این امر در مدورد همده جهدش هدا . نخواهد داشت و اثر ان خاب طبیعي نیز بر این جهش سریع نخواهد بود
نیش تکامیي جهش  بدا  .نهف ه تولید مي کنند صادق است، زیرا بی  ر جهش ها در جانداران دیییوئید اثرات
که بدر صدف ي ایداتي » بزرگ«یک جهش . استکه بر چه صف ي چه تاثیری مي اذارد م فاوت  توجه به این
کده » کوچدک «اال آنکه، جهدش . اثری  مده مي اذارد اا مالاً بسیار زیان آور و  موماً ک نده خواهد بود
در واقدع تغییدرات تکدامیي، نده در ن یجده .  ر مي تواند باقي بمانداثری جزئي بر یک صفت معمولي دارد به
 .)7991,amaiotuF(تغییرات منفرد بزرگ بیکه بر اثر تجمع بسیاری از تغییرات کوچک انجام مي ایرند
 
 )tfird citeneG(رانده شدن ژن-ج-6-4-2-9
اار جمعیت بدزرگ باشدد،  .سومین  امل که بر تعادل هاردی واینبرگ اثر مي اذارد اندازه جمعیت است
 دم توازني که تصادراً در رراواني ژن های یک بخش از جمعیت به وجدود مدي آیدد، بده زودی بده وسدییه 
ترکیبات ژن تنها هنگامي به تعادل هاردی واینبدرگ . آمیزش اتفاقي با دیگر ارراد جمعیت برطرف خواهد شد
تصادف به تنهایي ممکدن ) باً کم ر از صد رردتیری(در اروه های کوچک . مي رسند که جمعیت بزرگ باشد
تصادري ژن در جمعیت اسدت کده از نظدر  دددی بدا تعدادل  ایجاداست به رانده شدن ژن بیانجامد، و این 
 9
از آن جا که رانده شدن ژن امری تصادري است نی ي که ان خاب طبیعي . واینبرگ مطابیت نمي کند -هاردی
 بارتي ژن ها به دلیل ارزش سازااری ان با محیط پراکندده نمدي شدوند، به . در آن ایفا مي کند، ناچیز است
ن یجه این که در جمعیت های بسیار کوچک ممکدن اسدت . بیکه پراکنداي آن ها تابع تصادف محض است
در . صفاتي که با سازااری جاندار در ارتباط نبوده و غالباً نیز صفاتي  جیب هس ند در جمعیت تثبیت شوند
با وجود این ممکدن اسدت . ونه صفات ممکن است زیان آور باشند و جمعیت را کوچک تر کنندواقع این ا
تصادراً رانده شدن ژن با ی سازااری به ر جمعی ي کوچک در  محیط خاصي اردد و این جمعیت بعدها بر 
تکامدل  رانده شددن ژن را  امدل مهمدي در . اثر ان خاب طبیعي تکامل یابد و اونه جدیدی را به وجود آورد
اصدل ( جانداران ساکن جزایر و به طور کیي اروه های کوچکي مي دانند که از نظر تولید مثیي جدا هسد ند 
 ).tceffe s’rednuoF ینموسس
 
 تولید مثل ار راقي-6-2-9
مفهوم واقعي ان خاب . این که واقعاً در یک اونه پراکنداي روی دهد یا نه، به ان خاب طبیعي بس گي دارد
به این معني که بعضي از ارراد یک جمعیت بیش از دیگدر اردراد آن اولاد بده . ید مثل ار راقي استطبیعي تول
بندابراین ، اادر . جا مي اذارند و چنین اررادی درصد بی  ری از ژن به خزانه ژني نسل بعد ان یال مي دهندد 
بی  ری دارند تدریجاً سده   تولید مثل ار راقي در طول چند نسل ادامه یابد، آن بخش از جمعیت که نواداان
بی  ری از ارراد کل جمعیت را به وجود خواهند آورد و در ن یجه، ژن های آن ها در خزانه جمعیت رزون تر 
آن هدایي کده بدا ) و الب ه نه لزومداً ( نواداان کدام قسمت از جمعیت بی  ر مي باشند؟  معمولاً  .خواهند شد
بی  ر باشد، نی ي که ژن های والدین در خزانه ژني جمعیت ایفدا  هر چه تعداد ررزندان. محیط سازاارترند
به طور کیي،  جانداراني که به ر سازاار شده اند، بی  رین سه  را در خزانده . خواهند کرد بی  ر خواهد بود
پس این امکان وجود دارد صفت جدیدی که در یک ررد پدید مي آید، به مرور زمان  .ژن یکي جمعیت دارند
 .اه تولید مثل ار راقي به صورت خصوصیت تمامي جمعیت درآیدو از ر
 
 تراز های ان خاب طبیعي -5-2-9
غالبا این سوال مطرح مي شود که آیا ان خاب بر ررد تاثیر مي اذارد یا جمعیت ، اونه، جنس و یا ا دي 
ولدي ). دارویندي  ان خداب (از دیدااه نظریه ترکیبي ان خاب معمولاً در سطح ررد صورت مي ایرد. اکوسیس  
اصدطلاح تندازع بیدا و رر دار اج مدا ي . تردیدی نیست که ان خاب در سطح جمعیت ها نیز دیده مي شدود 
همه ارراد یدک اونده در یدک منطیده بدین معني که . جانوران م رادف با ان خاب در سطح جمعیت مي باشد
هایي در مناطق مخ یدف پراکندده  ها یا جمعیتجغراریایي م خص زنداي نمي کنند و غالباً به صورت کیني
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بدون شک ان خداب در سدطح جمعیدت بسد گي بده . اند و بین آن ها تبادل ژن به صورت بالیوه وجود دارد
ااهي ان خاب به معنای واقعي در سطح جمعیت ها صدورت مدي . رقابت بین اجزاء آن جمعیت پیدا مي کند
 . االت تنازع بیا به خود خواهد اررتایرد و هر ااه دو جمعیت م عیق به دو اونه جدا باشند 
 
 االات م فاوت ان خاب طبیعي -7-2-9
لذا در رابطه بدا . ان خاب طبیعي در جهت سازش موجودات زنده با شرایط محیطي مخ یف  مل مي کند
تغییر پیوس ه محیط با ی تغییر پیوس ه ر دارهای ازین دي و . نوع محیط نحوه  مل آن م فاوت خواهد بود
لازم به یادآوری است که ا ي اار شدرایط محدیط ثابدت بماندد ان خداب . صفات سازشي مي شود در ن یجه
 :صورت مي ایرد لذا ان خاب مي تواند االات زیر را داش ه باشد
 
 )noitceles gnilibatS(ان خاب پایدارنده   -9-7-2-9
در چندین . ر اسدت هر جمعی ي با شرایط محیط زیست خویش کاملاً سازش دارد کده ایدن االدت پایددا 
در چنین شرایطي بعضي از ژنوتیدپ . شرایطي کار ان خاب طبیعي اذف واریانت های ااشیه ای خواهد بود
طور تفاریي از نسیي به نسل دیگر من یدل مدي شدوند و ها که در جهت سازش با محیط شایس گي دارند به
به اداکثر مي رسد و اصدطلاااً  سازش نسبي ژنوتیپ هان یجه در. ان خاب  موجب تثبیت جمعیت مي اردد
به  بارتي اثر ان خاب یا ادزینش پایدارندده .  نوان مي شود که جمعیت یا اونه به قیه ازین ي رسیده است
 .اذف ارراد دارای میادیر کم ر از اداقل و بی  ر از اداکثر دامنه تحمل شرایط محیط خواهد بود
 
   )noitceles lanitceriD ro wissergorP(: ان خاب پیش رونده یا راهنما-2-7-2-9
هرااه تغییرات ژني ایجاد شده در ارراد اصطلاااً ااشیه ای در ارتباط با شرایط محیطي نسبت بده اردراد 
به  بارتي اار تغییدرات . معمولي سازش بی  ری داش ه باشد ان خاب در جهت اف  آن ها  مل خواهد کرد
ان طولاني صورت پذیرد ان خاب االت پیش رونده خدود محیطي به طور منظ  در جه ي خاص در طول زم
در این شرایط سازمان ژن یکي اونه با ر ار دائمي ان خاب طبیعي در جهت سازش با محیط م غییر . مي ایرد
 .مواجه خواهد بود
 
 )noitceles evitpursiD(ان خاب اسینده-6-7-2-9
های ازین ي ناشي از شرایط غیر یکنواخت  هرااه جمعی ي در محیط ناهمگن زنداي کند در برابر ر ار 
در ن یجه هر قسمت آن باید به نو ي به ر ار پاسخ اوید و هریدک از ر دارهای . محیط قرار خواهد اررت
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به  بارتي هر محیط ناهمگن ممکن . ازین ي قسم ي از ارراد جمعیت را در جه ي خاص سازش خواهد داد
ایدن ان خداب . شوند که به آن ان خاب اسینده اطلاق مي شوداست با ی ایجاد ر ار های ازین ي م فاوت 
یي مورریک در جمعیت اردد و یا بر اثر  وامل جددایي ریزیکدي مثدل رود، مکن است با ی ایجاد تعادل پم
در این صورت اا مدال ایجداد صدفات و . )ecnegreviD(کوه و یا دریا سبب واارایي زیر جمعیت ها اردد
  . ی ااصیه وجود خواهد داشتاونه های نو در جمعیت ها
 
 :)noitaicepS(پیدایش اونه ها-9-2-9
م اهده مي شود که تغییرات ژن یکي بر اثر ر ار های ان خابي در جهت سازش با محیط به کار ارر ه مي 
شواهد رسییي ن ان مدي دهندد . شوند و  تغییر صفات در طول نسل ها و در واقع تکامل را سبب مي اردند
این روند  بطئي در . بیعي به خصوص در قیا با ان خاب مصنو ي روندی بسیار کند مي باشدکه ان خاب ط
به همین خاطر اار تکامل روندی بده منظدور . طي نسل ها صفات تاکسونومیک بسیار جدیدی ایجاد مي کند
یروی مولدی ایجاد ساخ مان های پیچیده تر در ارتباط با سازش با محیط در نظر ارر ه شود ان خاب طبیعي ن
است که پیچیده ترین ت کیلات ت ریحي را از طریق آرایش های ژن یکدي و نیدز سدازش الدل هدا و ایجداد 
 .هموس ازی جدید بوجود مي آورد
 
 اونه و پیدایش اونه های جدید -0-2-9
ارچه تفاوت مربوط به صفات ناشي از  میکرد ژن هاست ولي نمي توان آن را در مورد م خص نمودن 
ق دو جمعیدت بده چراکه  دم وجود تفاوت ریخ ي دلیل بدر تعید . تاکسونومیک جمعیت تعمی  دادورعیت 
 ).اونه زیس ي(در واقع رابطه اصیي در شناسایي اونه ها جدایي تولید مثیي مي باشد. اونه ای وااد نیست
جغراریدایي  اکثر اونه هدا بده  یدت پراکندداي  .در ن یجه تفاوت ریخ ي در درجه دوم اهمیت قرار مي ایرد
.  به  بارتي از نظر صفات دارای تغییرات درون اونده ای مدي باشدند ). چند سنخي(وسیع پیي تیییک هس ند 
بررسدي سداخ ار . تغیرات درون اونه ای ناشي از  وامل محیط جغراریدایي،آب و هدوایي و ژن یکدي اسدت 
نفصدال ژن یکدي بدین جمعی ي اونه زیس ي کمک مي کند که درجات تفاوت بدین قسدمت هدای مخ یدف، ا 
طي این بررسي موارد زیر ملااظه . جمعیت های همجوار و م خصات جمعیت های اد واسط روشن شود
 :مي اردد
در . شامل تغییراتي مي شود که اویای همبس گي و ارتباط اجزاء اونه اسدت : )enilC(شیب تغییرات  -9
و  یت پیدایش آن تعادل بدین دو نیدروی واقع شیب، تغییرات پیوس ه موجود در جمعیت را بررسي مي کند 
 . م ضاد ان خاب درون جمعی ي و جریان ژن ها و یا مهاجرت ارراد از جمعی ي به جمعیت دیگر است
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ایزولاها شامل بخش هایي از جمعیت اصیي مي شوند که بوسییه  وامل جغراریدایي جداشدده : ایزولا -2
این ارراد با بییه ارراد اونه تبدادل . داي خود مي باشنداند و معرف انیطاع اونه در بعضي قسمت های پراکن
بین ایزولا ها و جمعیت های اصیي اونه از نظر شدکل ظداهری تفداوت وجدود دارد بطوریکده . ژني ندارند
در طولاني مدت ایزولاها مي توانند به صورت اونه های . ااهي هر کدام را یک زیر اونه در نظر مي ایرند
ااهي اصطلاح ویکاریانت برای بخش هایي از یک اونه که توسط  امیي جغراریدایي و  .کاملا مجزا در آیند
 .  یا اکولوژیک از یکدیگر جداشده و به  یت  دم تبادل ژني دو اونه را ایجاد کرده اند به کار مي رود
 به  بارتي ااهي ایزولا ها بده . تداخل بین جمعیت های یک اونه که معرف ارکت اجزاء اونه است -6
دلیل اذف  وامل جدا کننده مجددا به جمعیت اصیي م صل شده تبادل ژني برقرار مي کنند و تولیدد اونده 
 . را مي نمایند) الب ه همراه با تغییراتي( اولیه 
 :بنابر این مي توان اونه را واادی پویا و م کامل با خصوصیات زیر تعریف نمود
ااهي آثار این تفاوت روشن و . وت های ژن یکي هس ندارراد جمعیت یا جمعیت های اونه دارای تفا -9
 .ااهي نیازمند روش های آزمای گاهي است
صفات م فاوت در یک اونه مي تواند به طور مس یل تغییر کند و هر صف ي مي تواند تدابع تغییدرات  -2
 .اکوجغراریایي خاص باشد
 یدت چندین ادال ي پراکندداي . دااهي ممکن است اونه ای ثابت و راقد تغییرات جغراریدایي باشد  -6
 . مي باشد) هومئوس ازی(محدود، وجود جمعیت های پان می یک و پایداری ژنوتییي 
 
 بررسي ررریات جهت تجزیه و تحییل ژن یک جمعیت اونه ها-99-2-9
 ررکانس ژن ها و ژنوتیپ ها  -9-99-2-9
هر کدام از آنها را یک بده یدک بده برای ت ریح ساخ ار ژن یکي یک اروه از ارراد لازم است که ژنوتیپ 
سیس با بررسي آماری خصوصیات ژن یکي همانند تعداد الل های ه روزیگو . صورت مجزا م خص نمود
 .مي توان شمایي کیي از ورعیت ژن یکي آن جمعیت بدست آورد
 
 ه روزیگوسي و لوکو پیي مورریک -2-99-2-9
مي باشد کده بده صدورت میددار  )H(ه روزیگوسي  یک مییا مفید برای ارزیابي تنوع ژن یکي جمعیت
م وسط لوکو های ه روزیگو در هر ررد و یدا معدادل آن میددار م وسدط ه روزیگوسدي اردراد در هدر 
ازدیگر وااد های اندازه ایری تنوع جمعیت، م وسط تعداد الل ها . )8791,ieN(.  لوکو تعریف مي اردد
 . مي باشد )L(یک در یک لوکو و درصد لوکو های پیي مورر
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 واینبرگ -تعادل هاردی-6-99-2-9
اار درآنالیز های انجام شده از ررکانس الل ها به جای ررکانس ژنوتیدپ اسد فاده شدود، لازم اسدت ایدن 
مدابین ررکدانس ژن هدا و  چرا کده  واینبرگ به سر مي برد-اطمینان ااصل اردد که جمعیت در تعادل هاری
واینبرگ در ن یجه ان خداب  -انحراف از قانون هاردیازآنجا که  .وجود دارد ارتباط ساده ایررکانس ژنوتیپ 
م خص کردن این انحراف یکدي  ولید مثل غیر تصادري ایجاد مي شود،طبیعي، مخیوط شدن جمعیت و یا ت
و ouG.  )5991 ,dnomyaR & tessuoR(از نخسد ین قددم هدا در مطالعده سداخ ار جمعیدت مدي باشدد
ایری  جهت اندازه )seulavP(دو روش برای محاسبه سطوح معني دار بودن دقیق 2009در سال   nospmohT
شرح داده اند  که ساده بوده، به سر ت انجام شده و به آساني برای لوکو های چند الیي قابل اجرا  EWH
 vokraMیکي از آنها بر پایه روش قرار دادی و مرسوم موندت کدارلو و دیگدری بدر پایده روش . مي باشند
یر واقعي و ه  واقعي ثابدت شدده اداکثر قدرت این روش ها  ه  توسط داده های غ.  مل مي کنند niahc
از این دو روش برای رد و یدا پدذیرش ررردیه  niuqelrAو  epopeneGبرنامه های کامییوتری مانند . است
ینان و میددار انحدراف از  لاوه بر این مي توان بوسییه این نرم ارزارها رریب اطم. اس فاده مي کنند 0Hصفر
پارام ر اخیر کاهش میدار . را  محاسبه نمود )4891,mahrekcoC& rieW( SIFررریه صفر همچنین  میادیر 
ه روزیگوسي الل ها را در ن یجه تولید مثل غیر تصادري درون یک جمعیت م خص کرده و بنابراین کمدک 
بطوریکه میادیری که بطور معني دار بدیش از . واینبرگ م خص ارددمي کند که انحراف از قانون هاردی 
صفر هس ند ارزای ي را در هوموزیگوتي ن ان مي دهند که اا مالا در ن یجه تولید مثل درون جمعیت،  ددم 
اخ لاط ژنوم جمعیت با دیگر جمعیت ها و یا به ساداي ناشي از  دم مورییت در م خص کردن الدل هدای 
منفي ن ان مي دهد که ارزای ي در الل های ه روزیگوت و تولید مثدل  SIFهمینطور . ه روزیگو مي باشد
 .برون اروهي روی داده است
 
  muirbiliuqesid egakniL دم موازنه خوی اوندی-4-99-2-9
دو جمعی دي کده بدا . ، مرایه  بعدی پیدا کردن ارتباطات مابین الل هدا مدي باشدد EWHبعد از م اهده 
 EWHک تولید مثل تصادري ساده مي توانند دارای ررکانس ژنوتییي در تعدادل یکدیگر در ارتباطند، بعد از ی
، میدار ررکانس های اام ي دو لوکو مورد نظر را بوسدییه )D( دم موازنه خوی اوندی یا اام یک .  شوند
بدین معنا که ررکانس اامت . قوانیني که بر ررکانس های الیي تک لوکوسي ااک  است اندازه ایری مي کند
 yaMتیویت شده است برابر باشد 2Bکه بوسییه ررکانس الل 1Aدر جمعیت مي تواند با ررکانس الل  2B1A
در این مورد دو پدیده مه  مسئول ایجاد  دم موازنه خوی اوندی و یا پیوسد گي غیدر ). )0991 ,regurK &
ریفت تصدادري ژن یکدي ان خاب طبیعي و د که تصادري الل ها مابین دو لوکو از یک کروموزوم مي باشند
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اولین پدیده ررکانس الل های مطیوب را در یک جمعیت ارزایش مي دهد و دیگری سبب نوسدانات . هس ند
. تصادري اامت ها در جمعیت مي شود و بنابراین میدار  ددی  دم موازنه خوی اوندی را ارزایش مي دهد
د زیدر جمعیدت و یدا انجدام تولیدد مثدل یک چنین نوسان تصادري مي تواند در ن یجه تیسی  جمعیت به چن
انددازه واقعدي مدوثر     که kcen elttob  بعلاوه اار جمعیت مورد نظر از یک. تصادري در جمعیت رخ دهد
را به تعداد کم ری ارراد بالر قادر به تولید مثل کاهش مي دهد  بور کند، ان ظدار مدي رود کده  )eN(جمعیت 
 ,regurK & yaM(    ی اوندی به صورت معندي داری تغییدر یابدد برای چندین نسل میدار  دم توازن خو
ابدداع  EWHکامییوتری جهت محاسبه  دم موازنده ادام ي در زمدان  ای برنامه 9009در سال rieW.  )0991
از آنجا که این برنامه  مخصوص  لوکوسي هایي که هرکدام دارای دو الل هس ند مدي باشدد، در ن یجده . کرد
دیگدری توسدط  برنامده ی بندابراین . وکو های چند الیي دچار محدودیت مي ادردد برای اس فاده جهت ل
توصیف شد تا پیوس گي تصادري ژن هدا را در لوکدو هدای مخ یدف مدورد  )1991(.la te ytrobarkahC
اس فاده مي  niahc vokraMدر این برنامه برای  دم موازنه های ژنوتییي پیچیده از روش . آزمایش قرار دهد
 .ا بطور دقیق اا مال مورد نظر را پیش بیني کندشود ت
 
 تفاوت  در جمعیت-6-99-2-9
ابزاری مفیدد بدرای شدرح و م دخص  )9691-1591(thgirWمحاسبه شده با ررمول   TSFثابت شده که 
در  thgirW. کردن الگو و میدار تنوع ژن یکي در میان و بین جمعیت های طبیعي ایاهان و جانوران مي باشد
ارتباط بین اامت هدای بهد  ( TSFبرای جمعی ي که به تعدادی زیر جمعیت تیسی  شده است سه 9609سال 
، اشد یاق ژن یکدي میدان )TIF(واینبرگ در کل جمعیت-انحراف از تعادل هاردی:  تعریف کرده است) پیوس ه
این   .)8991 ,gnaY( )SIF(ینبرگ درون زیر مجمو ه ها او-و انحراف از تعادل هاردی )TSF(زیر مجمو ه ها
 :میادیر توسط معادله زیر بایکدیگر در ارتباطند
 )TSF-1()SIF-1(=)TIF-1(
بندرت مورد اس فاده قرار مي ایرد چرا که هراونه انحراف از یک جمعیت پان می یدک با دی  TIFمیدار 
 .مي اردد TIFایجاد  تغییری معني دار در 
وینبرگ را بوسدییه انددازه ایدری میددار -قانون هاردیسبب مي شود که ب وان انحرارات از   SIF میادیر 
درجه تفاوت جمعیدت   TSFکاهش و یا ارزایش ه روزیگوتي م اهده شده در نمونه م خص نمود و میدار 
در بررسدي تفداوت  .های بین جمعیت ها را کمي مي کندد  و در ایییت تفاوترا درون اونه ن ان مي دهد
دو جمعیت مورد بررسي دارای رراواني الیي یکسان باشند، تفاوت  های ژن یکي جمعیت های یک اونه، اار
اال اار دو جمعیت دارای الل های کاملا م فاوت در . صفر است برابر  TSFژن یکي بین آنها وجود نداش ه و 
باشد، معمولا آنرا به  نوان تفاوت  9-9/69بین TSFاار میدار . رهر لوکو باشند، این میدار برابر یک است
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را تحدت  9/62م وسدط و میدادیر بی د ر از  به  نوان تفاوت ژن یکي 9/69-9/62 یکي  اندک، میادیر بین ژن
پبش بیني تفاوت های ژن یکدي موجدود بدین  .)5002 ,dnaleerF( نوان تفاوت ژن یکي بارز قیمداد مي کنند 
 TSFمیددار . اد اسدت جمعیت ها بسیار دشوار است چراکه تنوع پذیری جمعیت ها بین و درون اونه ها زید 
وامدل در یکي کییدی ترین  . مخ یفي از بوم شناسي و تاریخچه دمواراري اونه است تحت تاثیر جنبه های
 .جمعیت ها جریان ژني است
 
 محاسبه جریان ژني-5-99-2-9
رون و بیرون جمعیت ها شرح داده مي شود و بنابراین شامل به د جریان ژني به صورت جابجایي ژن ها 
بطور  .)5891,niktalS(یي تمامي اامت ها و اررادی مي شود که در پراکنداي مکاني ژن ها اثر اذارندجابجا
این پارام ر ررکانس الل هایي را در هر نسل . ازارش مي شود )m(کیي جریان ژني به صورت نرخ مهاجرت
کمدي کدردن  کداملا واردح اسدت . از جمعیت م خص مي کند که از محل اولیه خود مهاجرت مي نمایندد 
روش های مخ یفي که در این راس ا مورد اس فاده قدرار . ارکت ارراد و ژن های آنها در جمعیت ساده نیست
روش های مس یی  که بر مبنای ن ان اذاری و صدید مجددد اسدت، : ارر ه اند به سه دس ه تیسی  مي شوند
 بندابراین  دشوار استورت مس یی  جریان ژني به صمحاسبه که از آنجا  .روش غیر مس یی  و آزمون ان ساب
باید آنرا به صورت غیر مس یی  بوسییه پراکنداي مکاني مارکر های ژن یکي و از طریق محاسدبات  به ر است
اطلا اتي در خصدوص انددازه  )m(به منظور اندازه ایری نرخ مهاجرت . )4991 ,sivA(آماری  بدست آورد
وجود تعداد مطیق اررادی که به یک جمعیت بدومي مهداجرت  با این. مورد نیاز مي باشد )eN(موثر جمعیت 
آندالیز . به میزان تفاوت های ژن یکي مابین جمعیت منبع و جمعیت بومي وابس ه مدي باشدد  )meN( مي کنند 
جدام مدي ان )7991,tessuoR( enots gnippetSجریان ژني جمعیت های طبیعي اغیب بر پایه مدل جزیره یا 
 نوان شده است جمعی ي را توصیف مدي کندد  کده بده 9609در سال  thgirWسییه مدل جزیره که بو. شود
بدا ایدن مددل ارتبداط مدابین . چندین اروه تیسی  شده و جریان ژني محدودی مابین آنها صورت مي ایدرد 
 :، اندازه جمعیت محیي و مهاجرت به صورت تیریبي با ررمول زیر محاسبه می ود)TSF(تفاوت های ژن یکي 
 
        =TSF
 1
 )meN4+1(                   
این معادله به طور اس رده جهت محاسبه جریان ژني و یا اخ صاصا تعداد ارراد موثر مهاجر بین جمعیت 
جمعیت ها در کیني  )4691 ,ssieW & arumiK( enots-gnippetSدر مدل   .ها مورد اس فاده قرار مي ایرد
 تفاوت بنیادی این نظریه با نظریه  .بین آنها مهاجرت صورت مي ایردهای مجزا یا دم ها ایجاد مي شوند و 
قبول این رر است که مهاجرت به درون دم هدای بهد  پیوسد ه قابدل  thgirWجداسازی از طریق راصیه 
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یک راه دیگر برای محاسبه جریان ژني اس فاده از الل های اخ صاصي  یا نادر .  )7991,legieN(انجام  است 
در این روش هر ررد به جمعی ي که اا مدال . که به آزمون ان ساب معروف است مي باشد )5891 ,niktalS(
ان ساب آن بی  ر است من سب مي شود و این کار با میایسه ژنوتیپ هر ررد با ژنوتیپ ارراد در جمعیت های 
ت یک جمعید  اا مال تعیق یک ررد به سیس از روش اداکثر اا مال برای تعیین. مخ یف صورت مي ایرد
 .بر اسا رراواني الیي جمعیت ها اس فاده مي کنند
 
 جدا شدن بوسییه راصیه-7-99-2-9
و راصیه ژن یکي، ماتریکسي از میادیر ایجاد مي کند که مدي تدوان آنهدا را  TSFاندازه ایری های دوطرره 
تسدت مان دل . )7691,letnaM(بوسییه تست میانگین مان ل با رواصل جغراریایي و یا با یکدیگر میایسه نمود
انجام شود تدا  99999با رریب اطمینان  )5991 ,tessuoR & dnomyaR( EDLOSIمي تواند بوسییه برنامه 
ایدن برنامده از تصدادري کدردن بدرای ایجداد . میزان جداسازی را بوسییه اندازه ایری رواصل آزمدایش کندد 
 .صل اس فاده مي کندپراکنداي میادیر آزمای ي و ایجاد رریب ارتباط مابین روا
 
 راصیه ژن یکي-9-99-2-9
مابین دو جمعیت الگوری   هدای  )D(و یا رواصل ژن یکي ) شباهت ها(برای شرح دادن ارتباطات ژن یکي
زیادی وجود دارند که اسا همه آنها بر اندازه ایری شباهت ررکانس های الیي در هر لوکو از جمعیدت 
اندازه ایری های رواصل ژن یکي برای مطالعات مولکدولي روش محاسدبه یکي از پر اس فاده ترین . مي باشد
که برای تخمین م وسط تعداد تفاوت های ژن یکدي در  Dراک ور . )7891 ;6791,ieN(مي باشد  ieNرواصل 
در سدال  rieWبندا بده نظدر . هر لوکو انجام مي ایرد یکي از مهم رین پایه های تکامل به اساب مي آید
برای بررسي تکامل طولاني که در آن جمعیت ها به دلیل دریفدت و موتاسدیون واارایدي  ieNرواصل  9009
بده  dlonyeRچگونگي اس فاده از انددازه ایدری راصدیه  . )6791;2791,ieN(.پیدا مي کنند مناسب مي باشد
 Dاین بندابر . به مدل موتاسدیون وابسد ه اسدت  ieN )D(مدل دریفت بس گي دارد در االیکه  راصیه ژن یکي 
میددار . در نبود موتاسیون برای تکامل کوتاه مدت مناسب به نظر مدي آیدد  dlonyeRمحاسبه شده به روش 
شباهت ژن یکي م خص مي کند که کدام جمعیت ها بی  رین وابس گي و کدام یک کم رین وابس گي را دارا 





 تنوع  تخمین اندازه جمعیت موثر در-0-99-2-9
با اس فاده از تئوری ژن یک جمعیت مي توان اندازه بخش مدوثر جمعیدت را از طریدق ه روزیگوسدی ي و 
 esiwpetS(و مدل موتاسیون تدریجي  )MAI : ledoM selellA etinifnI(اس فاده از مدل الل های نامحدود 
بررسدي مکدانیزم  هدردو مددل در .  )6991 ,adogaL & enraJ(بدسدت آورد  )MMS : ledoM noitatuM
است  9/6معمولا زماني که ه رو زیگوسي زیر . اا مالي در تغییر تعداد ترادف های تکراری مع بر  مي باشند
باشد ممکن است تعدداد الدل هدا  9/6اما زمانیکه ه روزیگوسي بیش از . هردو مدل پاسخ یکساني مي دهند
 ,.la te revirhS(ا دلام ادردد  )MMS(يخییي بی  ر از مددل تددریج  )MAI(توسط مدل الل های نامحدود
 .این بدین معني است که در مواردی دو مدل مي توانند ن ایف مخ یفي ارائه دهند. )3991
 
   sllellA lluNالل های بي اثر-99-99-2-9
الل های بي اثر که از دیر باز در الکرورورز پروتئین ها بوسییه بیان ناقص و یا  ددم بیدان یدک محصدول 
بعدها در لوکو های میکروساتییت  ،)7891 ,.la te rettU ;6991 ,.la te hpruM( شناخ ه شده اندپروتئیني 
ر و یک الل بي اثدر بده  الیدي اف ده مدي شدود کده طدي تکثید  )3991 ,.la te nellaC(.نیز م اهده اردیدند 
اارچه به . )7991 ,thgirW & llennoC'O(  دیا اصلا قابل م اهده نباش و دجداسازی یا خییي ک  تکثیر شو
و یا موتاسیون  ANDباشد اما میدار ک  الل ها ک  و یا زیاد شدن بازها نظر مي آید که دلیل اصیي ایجاد این 
الدل  اار. )5991 .la te nellA ,7991 ,thgirW & llennoC'O(درون ترادف نیز در ایجاد آنها بي تاثیر نیس ند
یدط اردراد ه روزیگدو مدي تواندد بعضدي از کمبدود هدای شوند، اصطلاح غهای بي اثر در جمعیت زیاد 
سطوح ه روزیگوسدي در   که هنگام میایسهن یجه  در. ه روزیگوتي م اهده شده در جمعیت را توریح دهد
                                        بدددا اا یددداط  مدددل شدددود بایدددد میدددان جمعیدددت هدددایي کددده سددداخ ار الیدددي م فددداوتي دارندددد 
 .                     )3991 ,enyaW & drofurB(
 
 که ی هاپیوتایپشب-99-2-9
در این شبکه هاپیوتایدپ . اریکي به نمایش مي اذاردراین شبکه روابط بین هاپیوتایپ ها را به صورت ا
تعداد جفت باز های م فاوت بین دو هاپیوتایپ را بر آورد % 60ها بر اسا الگوری مي که با اداکثر اا مال 
هاپیوتایپ هایي که تعداد باز های م فاوت در آنها از میدار تعیین شده بی  ر باشدد . رسی  مي ارددمي کند ت
ایدرد کده بدا  اتصال اول بین آنهایي انجام مي. به یکدیگر وصل نمي شوند و خارج از شبکه قرار مي ایرند
انجام به جایي مي رسدی  یک جهش از یکدیگر م فاوتند، بعد بین آنهایي که در دو جهش تفاوت دارند و سر
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براسا این شبکه مي توان چند پیش بیني . از اتصال هاپیوتایپ ها مي ارددکه محدودیت ا مال شده مانع 
 :نمود
 .هاپیوتایپ های رراوان ر به اا مال زیاد قدیمي ترین هاپیوتایپ ها مي باشند -9
 .در یک شبکه الل های داخیي قدیمي تر و خارجي ها جوان ر مي باشند -2
 .آن هاپیوتایپ هایي که دارای چندین خط ارتباط هس ند قدیمي تر مي باشند -6
وسیع ری داش ه باشدند چدرا کده اداملان آنهدا ررصدت   ان ظار مي رود الل های قدیمي تر پراکنش -4
 .بی  ری برای پراکنش داش ه اند
دا شدده اندد و هاپیوتایپ هایي که ریط به یک الل م صیند اا مالا از الل هایي از جمعیت م ابه جد  -6
 . )5002 ,dnaleerF(هنوز ررصت کاري برای پراکنده شدن نداش ه اند
 
 اقیی  و ورعیت جغراریایي خییف رار و دریای  مان-29-2-9
خییف رار و دریای  مان، دو پیکره اس رده  ظی  دریدایي خیدیف ردار و دریدای  مدان در جندوب 
درجه شمالي، جزء منداطق نیمده ارمسدیری کدره  66ي ال 42ک ور، با واقع شدن در  ر های جغراریایي 
 .زمین محسوب مي شوند
 
 خییف رار -9-29-2-9
خییف رار یا دریای پار آب راهي است که در ام داد دریای  مان و در میدان ایدران و شدبه جزیدره 
ا دریدای نام تاریخي این خییف، در زبان های اونااون، ترجمه  بدارت خیدیف ردار ید .  ربس ان قرار دارد
کییوم ر مربع است، و پس از خییف مکزیک و خییف هودسن سومین  999،662مساات آن .پار بوده است
ک ورهای ایران،  مان،  راق،  ربس ان سعودی، کویت، امارات م حدده  .خییف بزرگ جهان به شمار مي آید
سال پدیش،  999،996ادود  زمین شناسان مع یدند که در . ربي، قطر و بحرین در کناره خییف رار هس ند
صورت نخس ین خییف رار در کنار دشت های جنوبي ایران ت کیل شد و به مرور زمان، بدر اثدر تغییدر و 
این خییف توسط تنگده هرمدز بده . تحول در ساخ ار دروني و بیروني زمین، شکل ثابت کنوني خود را یارت
ق  ، بحرین، کیش، : جزایر مه  آن  بارت اند از . دریایي  مان و از طریق آن به دریاهای آزاد مرتبط است
خیدیف  .خارک، ابوموسي، تنب بزرگ، تنب کوچک و لاوان که تمامي آنها به جز بحرین به ایران تعیدق دارد 
درجده شدمالي و  96تدا  62جنوب شرق قرار ارر ه و بین  ر جغراریدایي  -رار در جهت شمال غرب
دریایي ک   مق است که  مق م وسط آن در اددود  اقع شده استدرجه شرقي و 56تا  94طول جغراریایي 
 999 بی د ر از است که از غرب به شرق ارزایش مي یابد و در تنگه هرمز م ر 90و بی  رین  مق آن  م ر 66
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تدا  99در مناطق ساایي و در تمام جهات  مق ک  و بدین  مق  .(6969سهرابي قمي،.(نیز دیده مي شودم ر 
م ر ه  برخورد مدي کندی ، ولدیکن اینگونده  94در مناطق ساایي به محل هایي با  مق  ارچه. م ر است 92
اودال ها افره های کوچک و محدودی هس ند که در کنار ساال ایجاد شده و معرف میدزان  مدق منطیده 
درجده  بوده وقسمت در هزار )94م وسط (  94تا  96درجه شوری آب خییف رار م غیر و بین . نمي باشد
جریان های دریایي در خییف رار ملاید   .اراد است درجه سان ي 64تا  99بین ت در سواال شمالي ارار
دریای  مان بوده و از طریق تنگه ی هرمز  به خیدیف ردار بخ ي از آنها  من اء که و اردابي شکل هس ند
وزه ک دورهای اد ( این جریان ها در سواال شمالي از شرق به غرب و در سواال جنوبي . وارد مي شوند
به  بارت دیگر جریانات خییف رار مخالف جهدت ارکدت . از غرب به شرق در ارکت مي باشند) ربي
 یربه های سا ت است که به  یت پراکنداي جزایر و شدکل کنداره هدای خیدیف، بدي نظمدي هدایي در آن 
الي خییف ردار از نوع جزر و مد در سواال شم. ) 4002 ,.la te suoP ;3891 ,retnuH(  م اهده مي شود
م وسط دامنه جزر و مدد . بار جزر در طول هر شبانه روز است 2بار مد و  2نوع نی  روزه بوده که به معنای 
م ر است که در شمال جزیره ق   و همچنین در خور موسي از  2تا  9/6در خییف رار زیاد نبوده و ادود 
میزان بارنداي به دلیل کوهس اني بدودن شدمال آن و  در کرانه ایراني خییف رار  .بی  ر مي شود میدار این
سان ي م ر در سدال اسدت کده در آب هدای  96تا  92بارش برف و برجا ماندن و ذوب تدریجي آن، ادود 
ااصل از بارش های مزبور از طریق رود ها و آبراهه های زیاد که در این کرانده وجدود دارندد، وارد خیدیف 
هوای ارم و خ ک ااک  بر خییف رار ، آب هدای شدیرین و ورودی آن به دلیل آب و . رار مي اردند
در (و تدارو ) در ایدران (بسیار ک  بوده و اس ره آبگیر آب های شیرین آن محدود به کدوه هدای زاادر 
 .مي باشد که از طریق رودخانه های دجیه و ررات وارد خییف رار مي اردند) ترکیه
 
 یای  ماندر-2-29-2-9
در منطیه ارم کره زمین واقدع شدده و ه دومین پیکره آبي ایران در جنوب ک ور مي باشد کدریای  مان 
قسمت شمال آن که سواال ایران را ت کیل مي دهد، مامن و زیس گاه بسیاری از ماهیان اق صادی، نرم تنان، 
زتنگه هرمز تدا ا(هزار کییوم ر مربع  990دریای  مان با مساا ي ادود  .مي باشد... جیبک های با ارزش و 
درجده شدمالي و طدول  26تدا  52و در  در جغراریدایي برابر خییف ردار بدوده  6/7، ادود )دریای  رب
طدول آن در . )6969سهرابي قمي،(واقع شده است) منطیه نیمه ارمسیری(درجه شرقي  25تا  56جغراریایي 
 92تدا  4(ان بسیار کد   در رلات قاره سواال شمالي دریای  م. کییوم ر است 999سواال ایران ادود 
م ر من هدي مدي  9946مي باشد که در ان ها به شیب قاره و نهای ا برجس گي قاره ای با  میي ادود ) کییوم ر
این منطیه از خییف اواتر شروع شده و تا تنگه .م ر است 97 مق م وسط رلات قاره به مراتب بیش از . شود
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اداقل دمای سدطح آب . درجه سان یگراد در مرداد ماه مي رسد 66ارمای سطح آب به . هرمز ادامه مي یابد
دریای شوری دریای  مان  . مي باشد 62/5 C°و م وسط دمای آن  است 09/9C°در دی ماه بوده که ادود 
بوده و از تغییدرات آب و هدوایي  قسمت در هزار 56-76نسب ا پایین و  اقیانو هند به دلیل ارتباط با  مان
آب و هدوای آن از خیدیف بطدور کیدي . ي الخصوص پدیده مانسون تاثیر زیادی مي پدذیرد این اقیانو   ی
بالام عاقب و کثرت مواد مغذی  gnillewpUرار خنک تر بوده و به دلیل مانسون تابس انه و رخ داد پدیده 
ن ، نسبت به خییف رار ر دار هدای محیطدي کم دری بدر جدانورا آن که سیب ارزایش تولید اولیه مي اردد
این مساله سبب ایجاد نو ي شیب در صفات موررولوژیک جانوران از خییف رار . دریایي وارد خواهد شد
















بوسییه اکسیداسیون، انرژی موجود در مولکول هدای لي هس ند که اندامک های درون سیو ها می وکندری
در واقع  میکرد اصیي این اندامک . سوخ ي را آزاد کرده و به اشکال دیگر انرژی شیمیایي تبدیل مي نمایند
این انددامک  دلاوه بدر ). 0002 yerbuA yreG eD,0002 oruamiD.(ها رسفوریلاسیون اکسیداتیو مي باشد
بده روش رسفوریلاسدیون اکسدیداتیو و م ابولیسد  اسدیدهای چدرب از راه واکدنش هدای ب دا تولید اندرژی 
 سن ز اسدیدهای چدرب،  ساخت هورمون های اس روئیدی، تولید ارما، :اکسیداسیون، دارای کارکردهایي مثل
 .نیز مي باشد دخالت در اوارش چربي ها و اندوخ ن مواد
 
 
 )4992و همکاران  suoP(تنگه هرمز ودریای  مان ،خییف رار  موقعیت جغراریایي-9-9شکل 
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 می وکندری ANDویژاي های -9-69-2-9
ین و بدد  اندامکي نیمه خودکدار اسدت  اییوی ANDکندری  به دلیل دارا بودن یک یا چند مولکول می و
بخش کوچک ولي مهمي از ژنهای پس انداران درون می وکندری آن . مي باشد جهت دارای توان خود تکثیری
ده بده غ دا می وکنددری چسدبی  AND. ژنهایي که تنها از راه توارث مادری به ارث مدي رسدند . ها قرار دارد
یعني کم ر  6659 bkتنها در ادود  می وکندریایي ANDطول. و در کن رل ژنوم هس ه ای استبوده داخیي آن 
ایدن  .درصد طول کوچک رین کروموزوم هس ه ای مي باشد و تنها چندین جفت ژن را کد مي کندد  9/69از 
 69و ) ANRt( ناقل ANR دو بیست و، ) ANRr(ریبوزومي  ANRژن رمز کننده برای دو  76دارای  ANDِ
همچندین . رش ه پیي پی یدی از زیر وااد های کمییکس آنزیمي سیس   رسفوریلاسیون اکسیداتیو مدي باشدد 
که نیش اساسي در  است pool-Dبه نام همانند سازی  کن رل کننده درمی وکندریایي دارای یک بخش  AND
 AND ژن آنهدا بدر روی ین هدای تنفسدي کده پروتئ .)0002 oruamiD ,5991,nitraM(کن رل و بیان آن دارد














هس ه ای است  شداخص  ANDبرابر  بی  ر از  99می وکندری پنف تا  ANDبه دلیل اینکه نرخ جهش در 
وکنددریایي همانندد ر درده بدودن سداخ اری، می  ANDخصوصیات  .خوبي برای مطالعات تکامیي مي باشد
از جمیده صدفاتي هسد ند کده ایدن  noitanibmocerم خص بودن نرخ موتاسیون های آن و  دم ملااظده 
                            ,8002 ,lledniL(  :مولکول را ابزاری مه  و با ارزش در بررسي های تکدامیي و جمعی دي ن دان مدي دهندد 
  )6002 ,la te saluogaM ,7002 ,liG ,2002 ,lareF 
 
 )1002 ,reggiB( می وکندریایي ANDنمای شماتیک -2-9ل شک
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مي باشدد کده  pooL D 69، و ANRt 22، ) s61و  s21( ANRr 2ماهي ها دارای اطلا اتي از  ANDtm
کن درل   ANDبخش از پروتئین هایي که توسط این. مورد اخیر به  نوان ناایه کن رل در نظر ارر ه مي شود
     مدي باشدند  5و9 esaPTAو  bز، سدی وکروم دهیددروژناز ، سدی وکروم اکسدیدا   HDANمدي شدوند شدامل 
به طور اس رده به  نوان مارکرهدای  ،pooL-Dو ناایه کن رل  bاز این پروتئین ها سی وکروم . )4969اریک (
در هدر % 2/6تدا % 9مدابین  bدر مهره داران نرخ تکامیي ژن سی وکروم . مولکولي مورد اس فاده قرا مي ایرند
که این نرخ تکامیي بسیار آهس ه آنرا مارکر بسیار خوبي برای ادل و  شده است یک میییون سال تخمین زده
بدرخلاف  .ک ف ارتباطات رییوژن یک بین تاکسون های مخ یف در قسدم های بدالای رده بنددی مدي نمایدد 
 ناایه کن رل می وکندریایي دارای تعداد م نو ي از ترادف های تکرار شونده مي باشد که به دلیل bسی وکروم 
نرخ تکامیي بالای آن این ناایه برای ال نمدودن مسداله ان دیاق هدای نسدب ا جدیدد در میدان اونده هدای 
آندالیز ژندوم  . )8002 ,.lledniL( مناسب مي باشدد ) در سطوح پایین تر رده بندی(خوی اوند و جمعیت ها 
اسد فاده از میدادیر بسدیار این روش ما را قادر مي سازد تدا بدا . انجام مي ایرد  RCPمی وکندریایي با روش 
 .)7002 , liG ,2002 ,lareF( بالا از ژنوم موجود کسب نمایی  اندکي از بارت نمونه اطلا اتي با دقت
 
 )شگ ماهیان(ماهیان سطح زی ریز -49-2-9
ار چه .طبیه بندی مي شوند )semrofiepulC(رده شگ ماهي شکلان جزء و موتوماهیان  ساردین ماهیان 
و  )eadretsagitsirP(، شمسک ماهیان)eadiepulC(، ساردین ماهیان )eadirtnecorihC(ماهیان خانواده خارو
 هسد د ند  )iedioepulC(همگددي م عیددق بدده زیددر رده شددگ ماهیددان  )eadiluargnE(موتوماهید دان 
در زیدر ن دان داده   dioepulCرده بندی ماهیان دیاارام   )8891 ,.la te daehetihW ;5891,.daehetihW(.
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 ahsilIو  selcossirhT،  aireimussuDاکثر شگ ماهیان دریایي مي باشند اما بعضي از جنس هدا مانندد 
ا دي در مدواردی . اس ثناً مي توانند در شوری های پایین زنداي کنند و معمولاً در مصب ها صید مي شوند
اغیدب  شدگ  . )0002,.la te  etnomaS( ودنادر این ماهیان را مي توان در آب های شیرین نیز م داهده نمد 
ن ماهیان بی  ر دوران زنداي خود را ای. ماهیان صید شده دارای ارزش اق صادی، ساکن آبهای سرد مي باشند
در لایه های سطحي آب مي اذرانند و ارکت و مهاجرت آن ها از یک منطیه به منطیه دیگر نیز در سدطح 
شده ن ان مي دهد که ایه های ساردین پیش از طیوع آر داب شدکل بررسي های انجام . آب انجام مي شود
پس از غروب . پیدا مي کنند و با بالا آمدن خورشید و نفوذ آب به قسمت های زیرین آب ارزایش مي یابند 
بده  آر اب ایه های ماهي به منظور تغذیه خود در یک لایه یکنواخت در سراسر  مق آب پراکنده مي شوند
در هنگام وزش بادهای شمالي االدت  .ایل به انجام مهاجرت های روزانه در س ون آب دارند بارت به ر تم
ی پلانک دوني  این ماهیان تغذیده . تجمع ساردین ماهیان از بین رر ه و از سطح آب به  مق آب پناه مي برند
 .هسد ند  ین هدا و دولف و خود نیز غذای بسیار مناسبي برای ماهیان سطح زی درشت نظیر تون ماهیان داش ه
ه مدي فاده از پودر ماهي و ماهي خ ک شدموارد انساني مصرف ساردین ماهیان  لاوه بر تغذیه مس یی  اس 
از میان اونه های مخ یف ماهیان سطح ریز تنها تعداد اندکي از آنها که اهمیت اق صادی دارند توسدط . باشد
ریز صید شده در خییف ردار و دریدای  مدان  ماهیان سطح زی. صیادان مورد بهره برداری قرار مي ایرند
در سدال  daehetihWاز این میان مي توان بده . توسط محییین م عددی شناسایي، معرري و ازارش شده اند
،  دوري )7569(، ایدران 0469)ترجمده (، ا  ماد و باب مخیدر 6009و همکاران در سال  gnilaz naV، 6909
 .اشاره نمود )9069(سالار پور، )7969(، سالار پور)6969(لار پور ، سا)6969(، سالار پور و همکاران)9769(
شگ ماهیان در آب های خییف رار و دریای  مدان  خانواده از 6جنس و  79اونه،  74طبق منابع موجود  
مناطق صید این ماهیان . )9-9جدول ( جنس غالب مي باشد allenidraSوجود دارد که در بین آن ها جنس 
نوبي ایران از بندر جاسک در شرق اس ان هرمزاان تا بندر کنگان در بخش شدرقي اسد ان در طول ساال ج
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تن در سال مدي  09656میزان صید ماهیان سطح زی ریز در آب های ایراني خییف رار و دریای  مان 
سده اونده سداردین مداهي مدورد مطالعده در ایدن تحییدق شدامل ). 6969، سالار پدور، 9569ایران، ( .باشد
مدي باشدند کده   )atuca aireimussuD & allebla allenidraS ,sisnednis allenidraS,-eadiepulC(
، 9569ایدران، (پراکنداي آن ها در طي پاییز و زمس ان از خییف رار و دریای  مان ادزارش شدده اسدت  
  .)6969، و همکاران سالار پور
























 allenidraS    سددندی سدداردین-9-49-2-9
    sisnednis
 79ادداکثر طدول بددن : خصوصیات موررولوژیک
شدکل،  سان یم ر،بدن تیریبا دوکي 49سان یم ر، معمولا 
، اشدعه هدای ندرم بالده 9=، خار های باله مخرجي 69-92، اشعه های نرم باله پ  ي 9= خار های باله پ  ي
در ماهیدان بدا ( 77تدا  96، خارهای آب  دي 66یا  26معمولا  46تا  96تعداد اسکیوت ها  ،29-69مخرجي 
روی  ، شیار های  مودی) دد که با ارزایش طول ماهي ارزایش مي یابد 96سان یم ر بیش از  6طول بیش از 
ریس ا در وسط همدیگر را قطع نمي کنند و در قسمت خیفي ریدس تعدداد انددکي سدوراخ هدای کوچدک 
با این تفاوت که تعداد سوراخ های ریز بخش خیفي  asobbig allenidraSملااظه مي شود، بسیار شبیه به 







 E، 99 ◦N،  96◦Nاز  ارمسدیری م در، سداکن در ندوااي  9-96 یک از  مق ینر -یکپلاژ: محیط زیست
 .47◦ E، 24◦
زیدر  شدکل . از غرب اقیانو هند، دریای  درب از خیدیف  ددن تدا خیدیف ردار و بمبئدي  :پراکنداي
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سان یم ر، خار های سخت باله  99سان یم ر ، طول معمولي  49اداکثر اندازه :  خصوصیات موررولوژیک
-69، اشعه هدای ندرم بالده مخرجدي 9=، خار های باله مخرجي 69-92، اشعه های نرم باله پ  ي 9=پ  ي 
یس هدا یکددیگر را در مرکدز ، شیار های  مودی روی ر)96-26معمولا ( 02-66،تعداد کل اسکیوت ها 29
بخش  یبي ریس ها دارای تعداد کمي سوراخ و تا ادودی بده سدمت  یدب برا د ه . ریس قطع نمي کنند
در طدول (  ددد  95خار های آب  ي پاییني تا . یک نیطه سیاه بر روی قا ده باله پ  ي دیده مي شود. است









 92 ◦ S،26◦ Nم ر ،  ر های جغراریدایي  96تا  9در آب های مناطق ارمسیری ،  مق  :محیط زیست
 669 ◦ E   - 26 ◦  E،
در ناایه هند و آرام از دریای سدرخ، خیدیف ردار و دریدای  مدان، سدواال شدرق آررییدا : پراکنداي
در زیدر نی ده پراکندداي ایدن مداهي ملااظده مدي . زایر شمال تایوان تا اینه ندو ماداااسکار تا اندونزی ج
 :)9-9شکل (شود
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بددن ک دیده،باریک، میطدع  رردي آن تیریبدا اسد وانه ای باادداکثر طدول  :خصوصدیات مورولوژیدک
راقد تیغده هدای  دد،  شک  ارد و صاف و  29-69ب  ي پاییني خار های آ سان یم ر مي باشد، 92اس اندارد
ریس است، بخش  یبي ریس ها دارای خطوط ظریف اریي مدي  92است، خط جانبي دارای بیش از  پولکي
رنگ بدن در پ ت آبي رنگین کماني است و زیر آن یک خط طلایي درخ ان م داهده مدي شدود کده .باشد







به صورت ایه های بدزرگ بدر .دریازی ، پلاژیک و اغیب در مناطق ساایي دیده مي شود: محیط زیست
 niamsedohcirTسنگي ارکت کرده و بی د ر از اونده هدای ری دو پلانک دون  روی بس ر های صخره ای و
 .تغذیه مي کند
در آب های ارم ناایه هند وآرام از جنوب سومالي تا خییف رار و دریای  مان، پاکسد ان،  :راکندايپ
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 اهداف  تحییق -6-9
ش قدادر بده تفکیدک بخد   pooL-Dناایه کن رل می وکندریایي یادر این تحییق رر بر این است که ژن 
های مخ یف جمعیت این ماهي ها در سه منطیه نمونه برداری بوده و جداسازی جمعیت هدا بدا ایدن روش 
  .ررولوژیک مي باشدومطابق با خصوصیات م
 :و در نهایت اهداف م خص این تحییق  به شرح ذیل است
در اونده  ANDtmر ژنهای مس یر در مولکول گیا دی) noiger lortnoC(تعیین توالي ژن منطیه کن رل -9
 های مورد نظر
 میایسه توالي ژن مذکور در اونه های مورد نظر-2
 ,allebla allenidraS(بررسي تنوع ژني در بخش های مخ یف جمعیدت سده اونده سداردین مداهي -6


























  و  بر ادبیات  مروری 







 :پی ینه تحییق -2
اس رش . داش ه است  فاده از آن رشد و توسعه چ مگیریدر دو دهه اذش ه توجه به مفهوم تکامل و اس
مطالعات رییوژن یکي و ژن یک جمعیت مرهون پی ررت در زمینه جمع آوری داده هدا  یدي الخصدوص داده 
ا به صورت نرم اردزار هدای م ندوع ژن یکدي مدي مولکولي و بهبود ابزارهای تجزیه و تحییل این داده ه یها
از جمیه ژنهای مورد اس فاده در این اونه مطالعات مي تدوان بده ژن ). 6991 ,ibmulaP dna sirarreF(باشد
نظریدات م فداوتي در رابطده بدا  .هس ه ای اشداره کدرد  S82و  S81می وکندریایي و ژنهای  S61و IOCهای 
ااهي ارایش ارراطي به اس فاده از این مدارکر هدا در . رده بندی وجود دارداس فاده از داده های مولکولي در 
پی نهاد کردند که مي توان اونه ها  trebeH    .la te )6992(رده بندی تا جایي بوده که بعضي محییین مثل 
 نوان  )7002(  ,.la te uoHهمچنین  .را ریط بر اسب توالي یک یا دو قطعه ژني، شناسایي و رده بندی کرد
کرده اند که تاکسونومي بر پایه صفات ریخ ي اش باه اسدت و داده هدای ژن یکدي بایدد جدایگزین داده هدای 
اما در طرف میابل محیییني هس ند که پایه و اسا رده بندی را همان صفات ریخ ي قرار داده  .ریخ ي شود
ات ظاهری برای رده بندی کاري نباشدند اند و ا  یاد دارند زماني باید سراغ داده های مولکولي بروی  که صف
داده ) 6002 ,relluM ,7991  ,.la te nayraM(از نظدر آنهدا . و ن وانند ابهامات ایجاد شده را بر طدرف کنندد 
به شدمار نمدي  برای رده بندی کردن موجوداتخوبي معیار و های مولکولي بی  ر یک ابزار رده بندی است
ریخ ي یا مولکولي الگوی صحیح تری را از اش یاق تاکسون ها رس  مي به راس ي کدام یک از دو روش . آید
 کند؟
اکثر پژوه گران با این نظر موارق هس ند که اار ب وانند از هر دو نوع این داده ها اس فاده کنند جواب ها 
مدا در  مسئیه قابل تامل این است که). 6991 ,ibmulaP dna sirarreF(با ابهامات کم ری همراه خواهند بود 
بررسي های مولکولي کل ژنوم را مورد مطالعه قرار نمي دهی  و ا ي مطمئن نیس ی  کده بدا ایدن کدار تمدام 
از سوی دیگر  .همچنین نباید تاثیر محیط بر ژنوم موجودات زنده را از نظردور داشت. ابهامات برطرف شود
مس یی  ترادف های ژنوم، مطالعده و  د که به واسطه آنالیزوشمي سبب ) RCP(توسعه واکنش زنجیر پییمراز 
این روش ما را قادر مي سازد تا با اس فاده از میادیر بسیار  .تجزیه و تحییل با اطمینان بی  ری صورت پذیرد
در سدال  ).9891  ,.la te rehcoK(اندکي از بارت نمونه اطلا اتي با دقت بالا از ژنوم موجود کسب نمدایی  
به  نوان یک ابزار بدرای آندالیز ژن یدک جمعیدت مدورد  ANDtmد و مزایای روائ sivA 4009و  9009های 
او ژن می وکنددریایي را ن دانگری نیرومندد در مطالعدات  جمعیدت، اونده زایدي، . تجزیه و تحییل قرار داد
را سا ت تکامیي موجودات زنده  ANDtmبه نحوی که مولکول . ارتباطات رییوژن یکي و تکامل  نوان نمود
اینگونه  نوان کردند که از بین بخدش هدای مخ یدف،  7992در سال   lliG و 2992در سال  lareF  .نام برد
در مهدره . د به  نوان مارکرهای مولکولي مورد اس فاده قرا بگیرندد نو ناایه کن رل مي توان bژنوم سی وکروم 
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که ایدن .ین زده شده استدر هر یک میییون سال تخم%  2/6تا % 9مابین  bداران نرخ تکامیي ژن سی وکروم 
نرخ تکامیي بسیار آهس ه آنرا مارکر بسیار خوبي برای ال و ک ف ارتباطات رییوژن یک بین تاکسدون هدای 
ناایده کن درل می وکنددریایي دارای  bبدرخلاف سدی وکروم .  مخ یف در قسم های بالای رده بندی مي نماید
لیل نرخ تکامیي بالا، این ناایده بدرای ادل نمدودن تعداد م نو ي از ترادف های تکرار شونده است که به د
در سدطوح پدایین تدر رده (مساله ان یاق های نسب ا جدید در میان اونه هدای خوی داوند و جمعیدت هدا  
 . مناسب مي باشد)بندی
نیز  )eadiepulC( asolAترسی  دورنمای رییوژن یکي تکامیي مولکولي جنس  5992در این راس ا در سال 
 .با اس فاده از مارکر های مولکولي انجام شدو همکاران   airaF توسط
 semrofiepulCخانواده   6اونه از  76ساخ ار رییوژني  7992نیز در سال   gnohnehC و   omrelliuG 
 .می وکندریایي و هس ه ای مورد بررسي قرار دادند ANDرا توسط  )iigyretponitcA(
در اقیدانو اطیدس و  sulocisarcne siluargnE((آنچدوی مطالعه ژنوم می وکندریایي جمعیدت مداهي  
ن ان داد جمعیت این ماهي که از دریای سدیاه  5992در سال  و همکاران saluogaMدریای مدی رانه توسط 
  Bو   A )edalC(دس ه دو و مدی رانه تا بخش های شرقي اقیانو اطیس و جنوب سنگال اس رده است به 
دارای اس رداي و جریان ژني بی  ر و در ن یجه تنوع ژن یکي قابدل  Aنها دس ه تیسی  مي اردد که در بین آ
 .ملااظه تری مي باشد
در ک ور مالزی از طریق بررسي اطلا ات مولکولي ااصدل از  7992و همکاران در سال  ifanum-lobA
اونه را مورد  5یکي ساخ ار رییوژن ) ماهیان سردابي آب شیرین( ) eadinnahC ( خامه ماهیان خانواده b tyC
) 0909(و همکداران  rehcoKتوسدط از پرایمرهای ساخ ه شدده  در این مطالعه. تحییق و بررسي قرار دادند
 .شداس فاده  b tyCبرای ژن 
و   reiamteKتوسدط  sulituRسیس ماتیک مولکولي، رییوژني و جغراریدای زیسد ي جدنس  9992در سال
می وکندریایي انجدام ارر ده اسدت  b tycیق که برپایه بررسي ژن این تحی.همکاران مورد بررسي قرار اررت
ن ان داد که جنوب اروپا مرکز ایجاد  اونه های این جنس مدي باشدد کده در دوره پییس وسدن از یکددیگر 
 .واارایي پیدا کرده اند
ان اونه از کیور ماهی 6مارکر های ژن یکي جدیدی را جهت شناسایي  7992ررواني و همکاران در سال 
 . به کار بردند PLFRدر یای خزر با اس فاده از 
توسدط  RSSIبوسییه مارکر های sivealimes sussolgonyCمطالعه ژن یکي جمعیت ماهي  0992در سال 
انجام شد تا تنوع ژن یکي در جمعیت های وا ي و پرورشي این ماهي در سدواال چدین مدورد  la te uiL
خص شد که جمعیت های وا ي تندوع ژن یکدي بی د ری نسدبت بده طي این تحییق م . ارزیابي قرار ایرد
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این کاهش تنوع مي تواند در ن یجه وجود تعدداد کم در بدالغین مدوثر در . جمعیت های پرورشي دارا هس ند
 .رخ داده باشد  ekcn eltoobجمعیت ماهیان پرورشي و در ن یجه ایجاد یک
  uiLدر سواال چین توسدط  sulahpec  liguMژن یک جمعیت و تاریخ طبیعي همچنین در همین سال 
این  .مورد بررسي قرار اررت )pool-D(با اس فاده از تجزیه و تحییل ژن ناایه کن رل می وکندری  و همکاران
از این ناایه صورت ارر ه است ن ان داد که جمعیت این ماهي  096  pbمطالعه که بر پایه تجزیه و تحییل 
از سوی دیگر بررسي تاریخ طبیعي ایدن . مجزا تیسی  مي شود edalcدس ه یا  در اوزه پراکنداي خود به دو
 . جمعیت زمان آغاز واارایي این دو اروه را ان های دوره پییس وسن م خص نمود
بی  ر مطالعات انجام شده بر روی ساردین ماهیان در جهان بر پایه ارزیابي ذخدایر ایدن ماهیدان اسد وار  
 :است
نرخ رشد و سن ساردین رنگین کمان در هندوس ان را بر اسا رراواني طولي مورد  9009در سال   riaN
سال  مر کدرده و از رشدد نسدب ا بدالایي  6ن ایف ن ان دهنده این مساله بود که این اونه تا . مطالعه قرار داد
 . برخوردار است
هندوسد ان را مدورد  در سدواال  specignol allenidraSذخدایر  2009و همکاران در سال   iireginnA
 .ارزیابي قرار دادند و پیراسنجه های رشد و مرگ و میر، طول  مر و میزان ذخایر این ماهي را برآورد کردند
و همکاران رمن بررسي سن و رشد سه اونه از سداردین ماهیدان در اقیدانو   notliM 6009در سال 
ماه به بیوغ جنسي مي رسند همچنین  4تا  2از  ارام دریار ند این ماهي ها از رشد سریعي برخوردارند و پس
زیست شناسي تولید مثل سه اونه از  4009این محیق و همکارانش در سال . ماه تا یک سال  مر مي کنند 4
ن ایف این مطالعه ن ان داد همه اونه ها از نظر تولید مثیي . ساردین ماهیان را در اقیانو آرام بررسي کردند
خ  ریزی چند مرایه ای بوده و  وامل زیست محیطي روی دوره های تولید مثیي آنها در طول سال دارای ت
 .تاثیر مي اذارند
ساردین ماهیان سواال جاوه شرقي را مورد مطالعه قرار دادند و  جمعیت 7009و همکاران در سال  teP 
 . پیراسنجه های پویایي شناسي جمعیت این آبزیان را تخمین زدند
  9009در سال  edalG cM وeloC ساردین ماهیان از طریق تصاویر ماهواره ای  توسط تغییرات جمعی ي 
و  aکه شرایط زیست محیطي مانندد دمدای سدطحي اب، کیروریدل  اررت و م خص شدمورد مطالعه قرار 
 .اذار هس ندذخایر آنها تاثیر  برپراکنش پلانک وني در زیس گاه این آبزیان 
پویایي شناسدي جمعیدت و رر دار ماهیدان سدطح زی ریدز را مدورد 0009نیز در سال  dnusiM و noerF
 .بررسي قرار دادند و به ت ریح رر ارهای ایه ای و  وامل موثر بر جمعیت این آبزیان پرداخ ند
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پیراسنجه های جمعی ي برخدي از ماهیدان سدطحزی ریدز در سدواال  و همکاران  nipirA9992در سال 
 .ادند و توانس ند که پیراسنجه های جمعی ي این آبزیان را تخمین بزنندرییییین را مورد مطالعه قرار د
مدورد مطالعده قدرار  ikezoOتوسط  9992در سال مکانیزم های موثر بر تغییرات جمعی ي ساردین ژاپني 
مکان و زمان مهاجرت، همچنین نحوه تولید مثل و رصل تخد  ریدزی، تاریخچه زنداي این آبزی، و اررت 
وی  وامل موثر محیطي . م خص شد آن تغذیه، نحوه رشد و بیا از مرایه لاروی تا جواني چگونگي و نوع
تدوده پلانک دوني از  بر جمعیت این ماهي را مورد بررسي قرار داده و دریارت که دمدای سدطحي آب و زی 
ی موثر بدر جمیه  وامل موثر بر جمعیت این آبزی مي باشند، وی در پایان نیز مدلي را برای ت ریح ررآیندها
 .ارزایش ذخایر ساردین ژاپني ارائه نمود
ماهیان  مي توان به مدوارد از بررسي های مولکولي اندک انجام ارر ه در مورد ژن یک جمعیت ساردین   
ن دایف . پرداخ ند atirua allenidraSبه بررسي ژن یک جمعیت  (9009)و  همکاران ihkihC: زیر اشاره نمود
تنوع ژن یکدي انددکي  در  ن داد که با وجود پراکنداي جغراریایي اس رده این اونهامطالعات این محییین ن 
این مساله مي تواند ن ان از اندک بودن اا مال ایجاد زیر اونه و نهای ا اونده .  جمعیت آن م اهده مي شود
 .زایي در این ماهي باشد 
 )و همکداران  emôréJ craMیکي از مطالعات مه  صدورت ارر ده بدر روی سداردین ماهیدان بررسدي  
مي باشد که در آن به معرري روش شناسایي مس یی  توالي ژن یکي ساردین ماهیان  پرداخ ه و از ایدن   (6992
 .روش در شناسایي اونه های مخ یف اس فاده مي نماید
  اقیانو اطیس شمالي و دریای مدی رانه توسط   sudrahclip allenidraSژن یک جمعیت  5992در سال 
ناایه کن رل  ´5از سر 796pbاین مطالعه با م خص کردن . و همکاران مورد بررسي قرار اررت hcuohratA
 sudrahclip allenidraSو  sudrahclip allenidraS sudrahclip می وکنددریایي وجدود دو زیدر اونده 
همچندین . ات رسداند مطالعات مریس یک و مورروم ریک م خص شده بود به اثب را که قبلا بوسییه anidras
 . ژن یکي در این جمعیت م خص اردید  kcenelttobیک وقوع 
و  senidrasو  seivohcnaقرابدت رییدوژن یکي ماهیدان  7992و همکاران در سدال   euovaL neitsabeS
 .از طریق بررسي کامل توالیهای ژنوم می وکندریایي آنها مورد بررسي قرار دادند )semrofiepulC(sgniireh
                    سددداخ ار جمعی دددي سددداردین ماهیدددان اقیدددانو آرام و همکددداران  zeugirdoR 9992سدددال  در
مورروم ریدک و -را در خط ساایي غربي اقیانو آرام بر پایده مطالعدات ژئوم ریدک   )xagas sponidraS(
اوت هدایي را در میدان این محییین با اس فاده از مطالعات مورروم ریدک تفد . ژن یکي مورد بررسي قرار دادند
 نمونه های جمع آوری شده از  سه  ازاوزه پراکنداي این اونه م خص کردند که مدي تواندد ن دانه ای از 
اردراد ایدن  )pooL-D(از سوی دیگر ژنوم ناایه کن درل می وکنددریایي  .وجود مورروتیپ های م فاوت باشد
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اینکه بررسي های مولکولي و آندالیز ژن یکدي  با وجود .نگذاشتساخ ار رییوجغراریایي روشني را به نمایش 
در بی  ر مطالعدات در ایران ولي  مي تواند کمک زیادی به ت خیص ومدیریت ذخایر اونه ای ماهیان بنماید
بر روی این ماهیان ارزشمند مخصوصا و  اس وار بودهآنها این خصوص بر پایه ی ویژاي های موررولوژیک 
از جمیه بررسي های انجام شده بدر روی سداردین ماهیدان خیدیف . ستصورت نگرر ه اتحیییات مولکولي 
رار و دریای  مان که تمرکز بر زیست شناسي اونه ها وارزیابي صید و ذخایر موجود دارد مي تدوان بده 
 :موارد زیر اشاره نمود
در ک دور  مدان مطالعده  specignol .Sبر روی زیست شناسدي  0909و همکاران در سال  inawrablA
در این بررسي نحوه تولید مثل و تخ  ریزی، همچنین چگونگي پراکنش ایدن مداهي در سدواال . اش ه اندد
 . مان ت ریح شده است
نحوه تولید مثل و مراال تکامدل تخمددان و پدراکنش تخد  هدای    niassuHو nootahK9009در سال 
یف این مطالعه ن ان داد کده سداردین ن ا. ساردین ماهیان در خور کراچي پاکس ان را مورد بررسي قرار دادند
 .ماهیان تمایل به تخ  ریزی در نزدیکي درخ ان ارا دارند
ارد آوری و بررسي آمدار صدید ماهیدان  "پروژه توسعه ماهیگیری با م ارکت سازمان رائو تحت  نوان  
ران و توسدط   بدالمهددی اید ) 7569-95در رصل صید ( در جنوب ک ور ) ساردین ماهیان(  سطح زی ریز
همکاران انجام شد که در آن مناطق صید  مده این ماهیان در اس ان های جنوبي ک ور بررسي شده و صدید 
جاسک، بندر  با ، جزایر ق د  و ( و هرمزاان )  مدتا بندر کنگان و بندر طاهری( را در دو اس ان بوشهر
با توجه به ک  بودن . ي قرار داده استمورد ارزیاب) هرمز و اوزه غرب بندر لنگه، اوزه ااو بندی، بندر میام
میزان صید در دو اس ان سیس ان و بیوچس ان و خوزس ان اطلا اتي در مورد جمعیت این ماهیان در ایدن دو 
منابع ماهیدان سدطح زی ریدز را در و همکاران  egnilaz dnaV 6009در سال . اس ان ازارش نگردیده است
اقدام به شناسایي و معرردي سداردین  9769در سال  وري. ار دادندبهای ایراني خییف رار مورد بررسي قرآ
به بررسي زیست شناسي و ذخایر ساردین ماهیدان  6769و در سال  ماهیان خییف رار و دریای  مان نمود
در منطیه  9969-9969در مطالعه دیگری که توسط سالار پور و همکاران در سال  .در خییف رار پرداخت
ه است ترکیب ساردین ماهیان  صید شده مورد بررسي قرار ارر ده و م دخص شدده جاسک صورت پذیرر 
 & specignol allenidraS ,sisnednis   allenidraSیعندي allenidraSاونده از جدنس  4اسدت کده 
درصد و از ساردین ماهیان نیز  79/4و  60/9در ترکیب صید     allebla allenidraS , asobbig allenidraS
همچندین در ایدن بررسدي . .در صد کل را به خود اخ صاص مي دهند 20/7و  79/9 sisnednis allenidraS
در اونه های مخ یف ،  رصول تخ  ریزی و زاد آوری این ماهي هدا  )EUPC(م وسط صید بر وااد تلاش 
مچنین ه. نیز مورد بررسي قرار ارر ه است راک ور های محیطي و خصوصیات زیس ي این ماهیان در تیابل با
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اقدام به بررسي برخي از خصوصیات زیس ي سداردین ماهیدان غالدب در آبهدای سداایي ) 6969(سالارپور 
در این بررسي ورعیت تولید مثیي، تغذیه ای و پیراسنجه هدای پویدایي شناسدي جمعیدت . منطیه ق   نمود
مدورد مطالعده قدرار ) refitcup anilohcisarcnE(و موتو معمولي ) sisnednis allenidraS(ساردین سندی 
 ساردین از ذخایر برداشت بهینه سطح تعیین منظور بهسالارپوری و همکاران  9069همچنین در سال  .اررت
 پارام رهای ه ارزیابيب  (هرمزاان اس ان محدوده)  مان دریای و رار  خییف آبهای درموتو ماهیان  ماهیان و
 کده  کدرد  معیدوم  تحییق این ن ایف. ماهیان پرداخ ند این رذخای ارزیابي های مدل بکارایری با جمعیت پویایي
 مي وااد ذخیره به م عیق اا مالا و بندرلنگه ق   جزیره مناطق در موتومعمولي و سند ساردین های جمعیت
 (   توسدعه  مرایده  هرمزادان،  اسد ان  در ذخدایر  ایدن  از برداری بهره و صید روند بررسي همچنین با. باشند
 .نمودند تعریف ذخایر این برای را )esahp tnempoleveD
آنچه از بررسي های صورت ارر ه روی ژن یک جمعیت ماهیان و به خصوص  ساردیان ماهیدان موجدود 
از . در خییف رار و دریای  مان بر مي آید ن اندهنده ناچیز بودن اطلا ات ما در این خصوص مدي باشدد 
اشداره  9069 یي اامدی در سدال مي توان به بررسي جمیه بررسي های صورت ارر ه بر روی این ماهیان 
وجود سه جمعیت مجدزا  یال اسبي  در خییف رار و دریای  مانررسي ژن یک جمعیت ماهي ببا  نمود که
ناصدر کرمدي راد بده بررسدي رابطده  0969در سدال  همچندین  .را در دامنه ی پراکنداي این ماهي ن ان داد
  pooL-Dماهیان خییف رار و دریای  مان به روش تعیدین تدوالي ژن رییوژني اونه های خانواده ساردین 
های مولکدولي رمارکو    )specignol allenidraS(جمعیت ماهي ساردین روغني یه منظور بررسي . پرداخت
مطالعده  5969اونه از ساردین ماهیان خییف رار و دریای  مان تمدني جهرمي در سال  4جهت شناسایي 
ن یکي ژع وجود تنو و ا لام اا مالاین ماهي  در این تحییق  لاوه بر بررسي ژن یک جمعیت ای انجام داد و
مناسبي برای ن ان دادن اخ لاف ژن یکي بین اونده هدای  مارکر bاندک در این اونه، ژن سی وکروم اکسیداز 
زنجیره ی تولیددات  از آنجا که ساردین ماهیان اولین مصرف کننداان دربنابراین  .ردکساردین ماهیان ا لام 
ماهیدان بده  ساردین ماهیدان و موتدو  شده از سراسر دنیا،و در بسیاری از ازارشات من  ر  دریایي مي باشند
اد شدده اسدت، ی) به ویژه تون ماهیان(زیان درشت   از اقلام اساسي و مه  در رژی  غذایي سطح  نوان یکي
 allebala allenidraS ,sisnednis allenidraSبررسدي ژن یدک جمعیدت اونده هدای  مطالعه اارر جهت





















 :  نمونه برداری  -1-3
از بخش (با روش پرساین دو قایقی از سه منطقه بندرجاسک  19و بهار 99نمونه برداری طی زمستان  








پس از شناسایی ابتدایی، ). 3-3شکل ( نمونه جمع آوری شد 33تا  91در هر منطقه از هر گونه تعداد 
خصات هر نمونه شامل نام ایستگاه، سپس مش. تثبیت گردید 89%باله سینه ای نمونه ها قطع و در الکل 
نمونه ها جهت مطالعات مورفومتریک به بخش بیولوژی . تاریخ تهیه و شماره نمونه روی آنها چسبانده شد
بررسی های ژنتیکی در  .بی ذخایر پژوهشکده اکولوژی خلیج فارس و دریای عمان منتقل شدنداو ارزی
   )1331سالارپوری، (نقشه پراکندگی  مناطق نمونه برداری در خلیج فارس و دریای عمان -2-3 شکل
  ، صیدگاه رمچاه، جزیره ی قشم  صید به روش پرساین دوقایقی -1-3شکل 
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ساری، آزمایشگاه مرکز تحقیقات دانشگاه آزاد واحد آزمایشگاه ژنتیک پژوهشکده اکولوژی دریای خزر 
  .زنجان و مجتمع آزمایشگاهی دانشگاه آزاد واحد علوم و تحقیقات تهران انجام پذیرفت
مختصات جغرافیایی نقاط نمونه برداری به همراه کد نمونه و تعداد جمع آوری شده از هر گونه در هر 
 .خلاصه گزارش شده است 1-3منطقه در جدول 
 .مشخصات مناطق نمونه برداری، تعداد و کد نمونه های جمع آوری شده -1-3جدول 
 
متداول . یکی از مهمترین مراحل در بررسی های بیوسیستماتیکی شناسایی گونه های مورد نظر می باشد
 .ترین روش در شناسایی ماهیان بررسی مورفومتریک است
کلید  ،5891 ,2,1 trap ,v emulov ,521.oN eugolatac seicepS OAFازشناسایی گونه ها با استفاده 
همچنین تجربیات کارشناسان پژوهشکده اکولوژی و 1891 OAFماهیگیری، 11شناسایی ماهیان منطقه 
 .انجام شد) بندر عباس(خلیج فارس 
 
 مورفومتریک های بررسی -2-3 
) اندازه گیری پارامتر های قابل اندازه گیری( این بخش از پروژه شامل بررسی مشخصات مورفومتریک 
به طور کلی در بدن  ماهی سر، تنه، دم و باله ها . می باشد.... مثل طول کل  طول استاندارد طول چنگالی و
تنه از انتهای . سر از نوک پوزه آغاز و تا انتهای سرپوش آبششی پایان می پذیرد. قابل تشخیص است
 منطقه موقعیت جغرافیایی اسم فارسی اسم علمی تعداد نمونه ها -کد
 ˝37,75 ΄΄83 ˚ 52 N ساردین سندی sisnednis  allenidraS 22 22-1 j s.S
 ˝11,15΄54˚ 75 E
 جاسک
 ˝37,75 ΄΄83 ˚ 52 N ساردین سفید allebla  allenidraS 02 02-1 j a S
 ˝11,15΄54˚ 75 E
 جاسک
 ˝37,75 ΄΄83 ˚ 52 N رنگین کمان ساردین atuca  aireimussuD 12 12-1 j a D
 ˝11,15΄54˚ 75 E
 جاسک
 ˝76,02 ΄23 ˚ 62 N ساردین سندی sisnednis  allenidraS 32 32-1 l s S
 ˝07,54 ΄25˚ 45 E
 بندر لنگه
 ˝76,02 ΄23 ˚ 62 N ساردین سفید allebla  allenidraS 32 32-1 L a S
 ˝07,54 ΄25˚ 45 E
 لنگهدربن
 ˝76,02 ΄23 ˚ 62 N ساردین رنگین کمان atuca  aireimussuD 92 92-1 l a D
 ˝07,54 ΄25˚ 45 E
 بندرلنگه
 "26,65 ΄75 ˚ 62 N ساردین سندی sisnednis  allenidraS 02 02-1 g s S
 "66,33 ΄61˚ 65 E
 مقش
 ˝26,65 ΄75 ˚ 62 N ساردین سفید allebla  allenidraS 91 91-1 g a S
 "66,33 ΄61˚ 65 E
 قشم
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با توجه به تقسیم بندی فوق . از امتداد مخرج تا انهتای باله دمی می باشدسرپوش تا امتداد مخرج و دم 
 :مهمترین صفاتی که اندازه گیری می شوند عبارتند از 
 .فاصله بین نوک پوزه تا انتهای باله دمی: )L.T(  htgnel latoTطول کل  .1
 .اقه دمیبین نوک پوزه تا انتهای سفاصله :   htgnel dradnatS )L.tS(طول استاندارد  .3
 . حداکثر فاصله بین نوک پوزه تا فرو رفتگی باله دمی:  htgnel kroF )L.F(طول چنگالی  .3
 .فاصله بین نوک پوزه تا انتهای سرپوش آبششی:  htgnel daeH )L.H(ول سر ط .1
 .فاصله بین نوک پوزه تا جلوی چشم:  htgnel tuonS )L.S(طول پوزه   .1
 .عمودی جلوی باله پشتی تا زیر شکمفاصله : htped ydoB )DB(ارتفاع بدن  .6
 .فاصله بین دو چشم:  )OI( latibro retnIفاصله بین دو چشم   .7
در صورتیکه چشم به . قطر چشم در صورت گرد بودن چشم: retemaid latibrO )dO(قطر چشم   .8
 . صورت بیضوی باشد قطر چشم برابر است با میانگین دو قطر کوچک و بزرگ چشم
 .اندازه قطر مردمک :  retemaid llipuP )dP(قطر مردمک  -91
 
 روش کار - 1-2-3
برای اندازه گیری طول کل، طول استاندارد، طول چنگالی و طول پوزه از خط کش های استاندارد اندازه 
در صورت عدم وجود چنین خط کش هایی می توان ماهی را بر . گیری صفات مورفومتریک استفاده شد
پوزه انتهای باله دمی ساقه دمی و فرورفتگی باله دمی را بر روی کاغذ روی یک کاغذ قرار داده نوک 
 . میلی متر اندازه گیری  نمود 1را با دقت  صفاتعلامت زده و سپس با کمک خط کش 
 .میلیمتراستفاده شد1.9برای اندازه گیری طول سر، قطر مردمک و قطر چشم نیز از کولیس  با دقت  -
 
  مهم در شناسایی ماهیانصفات مورفولوژیک -3-3شکل  
 14
ط اندازه گیری خصوصیات مرفومتریک در جداول استاندارد ثبت اطلاعات جمع آوری شده توس -
 .مورد تجزیه و تحلیل آماری قرار گرفتند 7002 elcxEشده و توسط نرم افزار 
 
 بررسی های مولکولی - 3-3
این قسمت از بررسی، شامل مطالعات سلولی و مولکولی با تکیه بر تعین توالی بخشی از ژنوم 
 :راحل انجام کار به شرح زیر استم. میتوکندریایی می باشد
 تهیه نمونه  -1-3-3
در  89نمونه ها در الکل اتیلیک . از بافت ماهیچه ای ماهیان  نمونه تهیه گردیدو یا از باله های سینه ای  
 . نگهداری شدندصد 
  ANDاستخراج -2-3-3
 .انجام پذیرفت با استفاده از روش فنل و کلروفرم  ANDاستخراج 
 
 دستگاه های مورد نیاز جهت انجام تحقیقات مولکولی -1-2-3-3
 دستگاه  ترموسایکلر
 frodneppEدستگاه میکروسانتریفوژ مدل 
 گرم9/199ترازوی دیجیتال  با دقت 
 شیکر
 )مینی سانتریفیوژ( مینی فیوژ
 الکتروفورز افقی
 دستگاه مستند ساز ژل  
 بن ماری 
 انکوباتور
  -93 ºC فریزر
 و سر سمپلر های کریستالی، زرد و آبی 991-9991، 91-991،1.9-91سمپلر های  متغییر 
 9/3و  9/1، 1/1:میکروتیوپ 
 





 )lm/gm 02( Kآنزیم پروتئیناز
 فنل 
 کلروفورم
 الکل مطلق 
  )مولار 3(استات سدیم
  ٪97الکل 
  ETآب مقطر دیونیزه یا قابل تزریق یا بافر 
 
   ANDروش استخراج -3-2-3-3
 .از باله جدا شده و با کاغذ خشک کن کاملا خشک شد) سانتیمتر  1˟1و یا  1˟1( گرم  3.9به میزان  -










 :در مرحله بعد بافر حل کننده بافت  با مقادیر زیر به هر باله اضافه گردید-
میکرولیتر جهت بافری  913: )M1( sirTمیکرولیتر جهت لیز کردن دیواره سلولی ،  91: - %01 SDS
 .esaAND میکرولیتر  جهت غیر فعال کردن  991 ATDEکردن محیط، 
ثانیه به شدت  91رد شدن هرچه بهتر بافت و مخلوط شدن آن با بافر نمونه ها به مدت سپس برای خ -
 .قرار داده شدند 96º  Cدقیقه در بن ماری  93و  )xetrov(هم زده شدند 
ساعت  31-8به مدت  73ºCمیکرولیتر در دمای  1-91به میزان     K در مرحله بعد از آنزیم پروتئیناز-
 .ساعت جهت حذف پروتئین های سلولی استفاده گردید 1به مدت  91ºCو یا  )thgin  revO(
 AND مراحل آماده سازی نمونه جهت استخراج  -4-3شکل
 34
دقیقه در محیط قرار گرفت تا کاملا با محیط اطراف هم  91بعد از خروج از بن ماری، نمونه حدود  -
 .دما شود
 91میکرولیتر فنل به نمونه ها اضافه شد و پس از آن نمونه ها به مدت حداقل  996سپس به میزان  -
 .)xetrov(شدت هم زده شدنددقیقه به 









محلول است و  ANDبخش مایع بالایی که حاوی : در این مرحله دو فاز در لوله میکروتیوپ دیده شد-
از فاز مایع رویی بادقت هرچه تمامتر و به آهستگی  تقریبا . ندرسوبات سلولی که در انتهای لوله جمع شد
تمیز دیگری که مطابق با میکروتیوپ اصلی برچسب زده شده بود  1.1میکرولیتر برداشته و در لوله  991
 .وارد لوله نشوند  ANDمنتقل گردید تا رسوبات تا حد امکان به همراه 
سپس نمونه ها به مدت . م به نمونه ها اضافه گردیدمیکرولیتر کلروفور 991یعنی   ANDهم حجم  -
در دقیقه در دمای  99931دقیقه با دور  11و سانتریفیوژ به مدت  )xetrov(ثانیه به شدت هم زده شدند 91
 .انجام شد 1ºC
جدید  1.1می باشد و به صورت میسل در آمده بود به میکروتیوپ  ANDسپس فاز بالایی که حاوی  -
و چسبیدن آنها به یکدیگر،  ANDتقل شد و جهت آبگریز شدن حذف آب مولکول های برچسب خورده من
مولار اضافه  3.9میکرولیتر استات سدیم  91به هر نمونه دو برابر حجم جمع آوری شده اتانول مطلق و 
 .گردید
قرار  -93ºCدر فریزر  )thgiN -revO(ساعت  8-31به مدت  ANDنمونه ها به منظور رسوب بهتر  -
 .اده شدندد
بعد از . انجام شد 1ºCدر دقیقه در دمای  99931دقیقه با دور  93در مرحله بعد سانتریفیوژ به مدت  -
به صورت رسوب در ته لوله قرار دارد با گذشت    ANDچرا که . سانتریفوژ باید به سرعت الکل جدا شود
 مورد استفاده در آزمایشگاه دستگاه سانتریفوژ  -5-3شکل 
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خالی شد و لوله به صورت سروته روی بنابر این سریع الکل داخل لوله . زمان دوباره در الکل حل می شود
 .کاغذ خشک کن برگردانده شد تا الکل آن کاملا گرفته شود
میکرولیتر اتانول  991رسوب داده شده به هر نمونه  ANDبعد از حذف الکل به منظور شستشوی  -
دقیقه در در  99931دقیقه با دور  11اضافه شد و بعد از چند بار سرو ته کردن سانتریفیوژ به مدت  97%
سپس الکل رویی به سرعت تخلیه شد و جهت خروج کامل الکل لوله به صورت . انجام شد 1ºCدمای 
الکل حتما باید به طور کامل از محیط حذف شود گرنه اجازه . سرو ته روی کاغذ خشک کن قرار گرفت
 .  این مرحله حداقل سه بار تکرار شد. در آب را نخواهد داد  ANDحل شدن 
استخراج شده و تبخیر کامل الکل، میکروتیوپ ها به  ANDرین مرحله به منظور خشک شدن آخ در -
این مرحله می تواند با قرار دادن نمونه به مدت یک . قرار داده شدند 91ºCدقیقه در بن ماری  11مدت 
 .ساعت در هوای آزاد نیز انجام شود
میکرولیتر آب مقطر دیونیزه  991یا 91مقدار    پس از اطمینان از تبخیر کامل الکل ، به میکروتیوپ ها -
درجه و  73اضافه شد و نمونه ها به مدت یک ساعت در بن ماری  ETو یا آب مقطر قابل تزریق و یا بافر 
و یادمای اطاق قرار داده شدند  -93ºCدر فریزر   ).N.O(ساعت 8-31درجه و یا به مدت  16یا انکوباتور 
 .نگهداری شدند سانتی گراد درجه -93پس از آن نمونه ها در فریزر . آیدتا رسوب به صورت محلول در 
 
 استخراج شدهAND بررسی کمی و کیفی  -3-3-3
 سپکتروفوتومتری روش ا-1-3-3-3
استخراج شده از روش اسپکتروفوتومتری استفاده می AND جهت مشخص نمودن در صد خلوص 
 963در طول موج  ANDیق میزان جذب نور توسط استخراج شده از طر ANDدر این روش غلظت . شود
 دیونیزه با بافر یا آب مقطرنانودراپ پس از اینکه دستگاه به این منظور . نانومتر مشخص می گردد 983و 
جذب نور در  محل قرار گیری نمونه قرار داده شد ومورد نظر را در   ANDاز میکرولیتر 3 کالیبره گردید،
برحسب میکروگرم بر میلیمتر از طریق  ANDسپس غلظت . ر اندازه گیری شدنانومت 983و  963طول موج 
 : فرمول زیر محاسبه گردید
 برحسب میکروگرم بر میلی متر   ANDغلظت =  963میزان جذب در طول موج  ×ضریب رقت× 91
. را تا حدودی مشخص نماید ANDمیتواند کیفیت   082DO/ 062DOهمینطور نسبت جذب نوری 






 روش الکتروفورز  -2-3-3-3
 انرژی معنای بهortcelE واژه. باشد می الکتریکی میدان در باردار ذرات حرکت الکتروفورز اساس
 در شدن وارد با باردار ترکیبات. است طریق از انتقال معنای به sorohP یونانی فعل از siserohPو  الکتریسیته
 می باشند خالص بار دارای ها مولکول و درصورتیکه شوند می یونیزه منفی و مثبت یونهای به آبی محلولهای
 هستند باردار نوکلئیک اسیدهای و ها پروتئین مانند بیوماکرومولکولهایی .نمایند حرکت قطبین بطرف توانند
 میزان به سیستمی چنین در زیستی ماکرومولکولهای حرکت .شوند می یونیزه ترولیتیک الک مانند نتیجه در
در  باشد متقارن مولکول در بارها توزیع اگر .است محیط Hpاز  تابعی خود که دارد بستگی خالص آنها بار
ر می به حرکت د  است ماده وزن و شکل اندازه، الکتریکی، بار تابع که سرعتی و میدان گرادیان یک طول
مناطقی  به و کرده پیدا متفاوتی های سرعت میدان الکتریکی در مختلف اندازه های و بار با مولکول ها .آید
 اساس این .می شوند منظم میدان طول در معین زمان یک در و گرفته فاصله هم از شوند که می تفکیک
 می قرار تاثیر تحت ژل را در اماکرومولکوله حرکت که پارامترهایی .است الکتروفورز طریق به جداسازی
 .باشد می دستگاه ولتاژ ماکرومولکول و ساختار الکتروفورز، بافری ترکیب ژل، غلظت شامل دهند
 .است شده تشکیل ساکارید آرابینوز دی شونده تکرار واحدهای از که است ساکارید پلی یک آگارز
 واقع آید در می در ژل بحالت هیدروژنی هایباند توسط خود بافر در حرارت اثر در آگارز پودر که هنگامی
 اندازه به بسته .آیند دوتایی درمی مارپیچی مولکولهای شکل به نامنظم حلقوی حالت پلیمر از مولکول های
استاندارد  غلظت .شود می استفاده آگارزجهت تفکیک متفاوت غلظتهای از مورد نظر ماکرومولکول متفاوت
 طول با قطعاتی ارزیابی به قادر سیستم این .می باشد11-991bk های به طولقادر به تفکیک باند % 9/7-9/8
  )9991 ,ihsaragI & tdnarbedliH(. م و غیر سمی است مستحکبوده و  91bMاز بیشتر
 توسط دستگاه نانودراپ ANDنمودار حاصل از جذب نوری -6-3شکل 
 
 64
 ژل آگارز -3-3-3-3
استخراج شده استفاده می گردد و کمیت به میزان   ANDاز ژل آگارز بیشتر به منظور بررسی کیفیت 
باشند نشانگر اینست که  مولکول های استخراج  prahSاگر باند های ایجاد شده . شخص می شودکمتری م
اگر باند . است ANDنبودن باند ها نشانه خرد شدن   prahsاز سوی دیگر . شده خرد نشده و  سالم هستند
اگر باند به  .به صورت شعله شمعی باشد، نشاندهنده اینست که مولکول هایی در ابعاد مختلف وجود دارد
صورت متمرکز باشد و در اطراف نیز هاله ای مشاهده شود می تواند مشخص کننده این مساله باشد که 
  .شکسته در کنار مولکول های سالم وجود داردAND درصدی 
 
 روش تهیه ژل آگارز-4-3-3-3
مورد نظر پودر  حجم% 1بدین ترتیب که به میزان . حجمی استفاده شد/وزنی 1%در این بررسی از ژل -
لازم به ذکر است که مدت . بوسیله حرارت حل شد  )X5.0( EBTخشک آگارز در حجم مورد نظر از بافر 
زمات حرارت دهی باید به گونه ای باشد که محلول به صورت کاملا شفاف در آمده و دانه های آگارز در 
 . آن دیده نشود 
پهنا و بلندای ژل در قالب مشخص شده و چاهک ها در  با توجه به تعداد باندها و نوع کار انجام شده-
 .بالای قالب قرار گرفتند
حدود  . ژل به آرامی در قالب ریخته شد) به گونه ای که دست را نسوزاند(بعد از سرد شدن نسبی  -
در . سپس به آرامی شانه ها از قالب جدا شدند. دقیقه زمان لازم بود که ژل خود را بگیرد و سفت شود93








 لود کردن نمونه بر روی ژل -5-3-3-3
 .می باشد قرار داده شد EBT 9/1X ژل آماده لود کردن در داخل تانک الکتروفورز که پر از بافر-
 AND آماده سازی ژل جهت بررسی کیفی  -7-3شکل 
 74
 لودینگ و یا دای میکرولیتر بافر 1-3با  میکرولیتر از آن  1  ANDسنگین و رنگین شدن  جهت  -
 . مخلوط شد برموفنل بلو 
میلی  97-98سپس مخلوط حاصله به داخل چاهک های تعبیه شده بر روی ژل  تزریق شده و ولتاژ   -
 به تانک و الکترودهای شده بسته تانک درب سپس ).8-3شکل (گردید آمپر بین دو الکترود دستگاه برقرار 
 سمت در مثبت قطب و ها چاهک مجاور ، منفی قطب است ای ونهگ به اتصال این. شدند وصل تغذیه منبع
 خواهد حرکت مثبت قطب سمت به است منفی بار دارای کهAND صورت این در. خلاف قرار می گیرد
ژل و  درصد حسب بر نیز الکتروفورز زمان. ولت است 98-991الکتروفورز  این برای نیاز مورد ولتاژ .کرد
 برق الکتروفورز، جریان زمان اتمام از پس  )0991,llessuR & koorbmaS(.شداندازه قطعات متغییر می با
لود شده به میزان مناسب در ژل  ANDزمان لازم است تا دقیقه  11 حدودا  .شد برداشته تانک درب و قطع










اما به دلیل سمی بودن . ه از اتیدیوم برماید می باشدمتداول ترین روش استفاد ANDجهت رنگ آمیزی -
به این صورت که . استفاده گردید )der-leG(رد -این ماده از آن صرفنظر گردید و به جای آن از رنگ ژل 
به رنگ دی برموفنل بلو یا بافر لودینگ به مقرار مساوی رنگ اضافه شد و از این بافر جهت لود کردن 
 .تفاده گردیداس RCPو محصولات  AND
که بوسیله نور ماوراء بنفش باندهای رنگامیزی شده  rotanimullisnarT سپس این ژل بوسیله دستگاه  -
. عکس دیجیتالی تهیه شدرا قابل مشاهده می نماید مورد بررسی قرار گرفت و توسط دستگاه ژل داک از آن 
استخراج  ANDو غلظت  کیفیت  در مورد با توجه به چگونگی باندها و نیز میزان رنگ آنها می توانسپس 
  .) 9-3شکل ( شده اظهار نظر نمود






 پلیمراز ای زنجیره واکنش -4-3-3
 کلیات-1-4-3-3
به معنی واکنش زنجیره ای پلی مراز می باشد که قطعه  )noitcaer niahc esaremyloP(  RCPعبارت
دستگاه کپی کننده . ایش تکثیر می نمایدرا طی چرخه های مکرر حرارتی در لوله آزم   ANDخاصی از 
. محصور شده اند تکثیر می نماید) پرایمر( راکه بین دو آغازگر الیگونوکلئوتیدی   ANDتوالی خاصی از 
در . می باشد ANDتوالی این پرایمر ها با یکدیگر متفاوت بوده و هر یک از آنها مکمل یکی از رشته های 
 :مراحل زیر است این واکنش هر چرخه حرارتی شامل 
 
 noitarutaneD سازی واسرشته  -2-4-3-3
 .باز می گردد  AND های مارپیچ 19ºC-19º Cحرارت  درجه با استفاده از  مرحله این در
  
 gnilaennA : الگو  رشته در مکمل های توالی با آغازگرها شدن جفت-5-4-3-3
 و منفرد های رشته وقتی . شوند می متصل مبه مجدداً شوند سرد آرامی به چنانچه AND منفرد های رشته
تقریبا (تقریباً  گیرند قرار سازی واسرشته دمای تر از شرایط پایین در ساعت چند مدت به ANDمکمل 
 رشته فقط و شود می انجام اختصاصی کاملاً بصورت هایی شدن چنین جفت. چسبند می بهم مجدداً) 96ºC
 هر نیز RCP فرآیند  در . شد خواهند متصل بهم باشند یکدیگر بازی کاملا مکمل ردیف نظر از که هایی




 استخراج شدهAND  عکس ژل آگارز جهت ارزیابی کیفیت و تا حدودی کمیت  -9 -3شکل 
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   )noisnetxE( توسعه -6-4-3-3
 در آید که می بوجود جدیدی نسخه ANDای  رشته دو مولکول هر از مراز پلی ای زنجیره واکنش اثر در
 از دیگر درچرخه و شده واسرشته دوباره قادرند جدید های نسخه از یک هر .است هدف ناحیه همان واقع
 نمایی بصورت نظر قطعه مورد پدیده این تکرار با . نمایند تولید را خودشان مشابه های رشته تکثیر، و اتصال
ان قابل توجهی می باشند که به میز RCPمحصولات  همان واقع در یافته تکثیر قطعات این .یابد می افزایش
 واکنش در یک شکست یا موفقیت عامل دیگری، عامل هر از بیش آغازگرها حاضر حال در .تکثیر یافته اند
 ).1831نقوی و همکاران،(بار تکرار می شوند  91تا  63 RCPهای   چرخه معمولا .هستند تکثیری
 
 آغازگر یا پرایمر-7-4-3-3
 81-83حدود  در طولی که الیگونوکلئوتیدی کوتاه ای رشته تک زنجیره دو از عبارتند )پرایمرها (آغازگر
 یک مکمل آنها از هستند که هر کدام کوتاه ای رشته های دو مولکول الیگونوکلئوتیدها . نوکلئوتید دارند
این . است نیاز پرایمر مورد نوع است دو ای رشته دو AND که آنجا از . باشند می هدف AND توالی انتهای
 اندازه دوم و نمایند می مشخص شود تکثیر باید را که ژنی محل اول :دهند می انجام عمل دو پرایمر دو
 هم سمت به و AND مختلف ناحیه دو به شناساگر دو زمانیکه این. کنند می تعیین را شونده تکثیر قطعات
 ترتیب این به و کنند می سازی همانند ناحیه دو این بین در را قطعات تنها پلیمراز ANDگیرند،  می قرار
و  نظر مورد ژن قطعه آغازگر عنوان به زنجیره یک دیگر عبارت به شوند می تعیین شده قطعات ساخته طول
 پایین بقدر کافی باید آغازگر آل ایده اتصال درجه .شود می محسوب ژن قطعه گر پایان عنوان به دیگر زنجیره
 تشکیل از تا باشد بالا کافی  قدر به باید از سوی دیگر . شدبا الگو و آغازگر بین ایجاد اتصال به قادر تا باشد
 بمنظور RCPفرآیند  برد پیش برای ها آغازگر ).9831صمدی، یزدی(شود جلوگیری اشتباهی اتصالات
 یک از آغازگر مناسب طراحی . شوند می طراحی RCP از و ژنوم از خاصی ناحیه های نسخه تعداد افزایش
 نظیر ژنتیک های بررسی بعدی مراحل پیشرفت در دیگر و از سوی  فرآیند ینهبه و موفق عملکرد در سو
 ).9-3شکل (دارد  سزایی به نقش یابی توالی
 2=DO  با دو پرایمر زیر   )0002 ,.la te etnomaS(با توجه به پرایمر های معرفی شده در مقاله مرجع 
به طور شماتیک نمایی از  11-3شکل .به شرکت تکاپو زیست سفارش داده شدند RCPجهت انجام 

























J:TTTGGTTCCTATTTCAGGGCCA   Samonteetal.,(2000)  




 لکش3-19-  شنکاو ماجنا یگنوگچ زا کیتامش ییامن  PCR   (http://oceanexplorer.noaa.gov) 
لکش3-11- وگچ کیتامش یامن رمیارپ ود درکلمع یگن N   و J   هیحان یور رب D-Loope   مونژ
یهام نیدراس ییایردنکوتیم(Somante,2000) 
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    RCPاستخراج شده جهت انجام   ANDاستفاده از -8-4-3-3
 RCPروش انجام  -9-4-3-3
میکرو لیتری به یکدیگر  1.1در یک میکروتیوپ  ANDیل به غیر از مقادیر ذبسته به تعداد نمونه ها  





برچسب زده شده انتقال یافت و  9/3کروتیوپ های حاصله به می  xim retsamسپس مقدار مورد نیاز از 
 AND بوسیله  xim retsam جهت اطمینان از عدم آلودگی. به هرکدام اضافه گردید ANDمقدار مناسب 
همچنین برای ). کنترل منفی(آب مقطر دیونیزه اضافه شد ANDخارجی در یکی از میکروتیوپ ها به جای 
که از صحت عملکرد آن مطمئن بودیم  ANDی از میکروتیوپ ها اطمینان از عملکرد درست مواد  به یک
                           ).کنترل مثبت( اضافه گردید
 ماده مورد استفاده مقادیر 
 reffuB  RCP X01 lμ 5.2
 )Mm 05(2lCgM lμ 57.0
 lμ  5.0
 
 )Mm01(sPTNd
















 RCP جهت انجام   xim retsaM مقادیر مورد استفاده در  -2-3جدول 
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و برنامه ذیل که پس چندین  قرار داده شد relcyc lamrehTسپس میکروتیوپ ها در داخل دستگاه  -
سب ترین دما حاصل آمده است بار آزمایش و استفاده از شیب های حرارتی به منظور دست یابی به منا
 .مورد استفاده قرار گرفت
 
 مراحل شرایط زمان دما
 )چرخه 1(اول مرحله noitarutaneD دقیقه  1 19C°
 )چرخه 93(دوم مرحله noitarutaneD ثانیه 11 19C°
 gnilaennA ثانیه  11 81-31 C°
 noisnetxE ثانیه 96 37ºC
 )چرخه 1(مسو مرحله noisnetxE دقیقه 1 37ºC
 
بر 1 bkبه همراه مارکر  RCPمیکرولیتر از محصول  91در مرحله بعد جهت کنترل کمی و کیفی   مقدار 
پس از پایان الکتروفورز و رنگامیزی با اتیدیوم برماید با استفاده از دستگاه  . برده شد  %1روی ژل آگارز 





همراه  با پرایمر های مربوطه  برای بخش طراحی ارسال   RCPمورد نظر بعد از تکثیر توسط   AND
 .شد
  tiK noitcartxE leG ANDتوسط آگارز  ژل ازtcudorp RCP استخراج -11-4-3-3
ه می باشند که باید گاهی باندهای مورد نظر دارای باند های اضاف RCPبعد از تعیین کیفیت محصول 
 با ها نمونه غلظت ابتدا .استفاده شد  3150Kکد esatnemreF شرکت  کیت از منظور این برای. حذف شوند
 بافر و آگارز از شده ساخته ژلی برروی ها نمونه سپس. شد سنجیده نانودراپ دستگاه از استفاده
 توسط و آشکار cod VU دستگاه  زیر در یاصل باند قطعه الکتروفورز پایان از پس. گردید الکتروفورزEAT
  . ساردین سفید ماهی نمونه 1ژنوم میتوکندریایی   epooL-D ه ناحی از 991 pb تکثیر حدود عکس ژل حاصل از  -31-3شکل 
 RCP برنامه ی ارارتي مورد اس فاده جهت انجام  -6-6جدول 
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 قرارداده بود مشخص آن اولیه وزن که لیتری میلی 3 تیوپ یک در شده بریده قطعه. شد داده برش اسکالپل
 gnidniB محلول آن به ژل وزن برابر 3و  گردید محاسبه ژل وزن ژل حاوی تیوپ توزین  با سپس. شد
 دقیقه 11 مدت به تیوپ. ( reffuB gnidniBمیکرولیتر 3 :ژل وزن گرم میلی 1 هر( شد اضافهreffuB
 )trevnI( ها سر و ته نمونه بار یک دقیقه هرچند مدت این در( شد قرارداده گراد سانتی درجه 11 ماری دربن
. اضافه و ورتکس شدند  noisnepsuS redwoP aciliSنمونه به دقیقه 11 گذشت از پس .(شدند
 3 براساس غلظت نمونه محاسبه گردید و به ازای هر میکروگرم نمونه noisnepsuS redwoP aciliSمیزان
 11 ماریدقیقه در بن  1 سپس این ترکیب به مدت. اضافه شد noisnepsuS redwoP aciliSمیکرولیتر 
شود و همچنین هرچند دقیقه یک  متصل می aciliSبه  AND در این مرحله( گراد قرارگرفت درجه سانتی
درجه  1 و دمای MPR 9998  موجود در ژل، سانتریفیوژ با دور ANDجهت رسوب ). شدندبار ورتکس  
 اتانول lµ 991 حاصل  ANDبرای شستشوی . دقیقه انجام و مایع رویی دور ریخته شد1گراد به مدت سانتی
ه درج 1 و دمای MPR 9998 بعد از چندین بار ورتکس و پیپت کردن، سانتریفیوژ با دور. اضافه شد% 97
سپس ). مرتبه تکرار شد 3 الی 3 ی شستشو، مرحله( دقیقه انجام و اتانول خالی شد 1 گراد به مدت سانتی
های داخل تیوپ کاملاً خشک  ها به حالت خوابیده و باز در هوای آزاد گذاشته شد تا زمانیکه پلیت تیوپ
افزوده شده و بعد از چند ) ودبراساس میزان رسوب موج( میکرولیتر آب دیونیزه 991 تا 91 در آخر. شدند
در این فاصله دو بار ( گراد قرار گرفتند درجه سانتی 11 ماری دقیقه در بن 91 الی 1 ثانیه ورتکس، به مدت
دقیقه، مایع  1 گراد به مدت درجه سانتی 1و دمای MPR 9998 بعد از سانتریفیوژ با دور). ورتکس شدند 
 . انده دور ریخته شدم رویی به تیوپ جدید منتقل و رسوب باقی
 
   RCPمحصولات  مستقیم )gnisneuqeS(تعیین توالی  -5-3-3
و   regnaSبوسیله ی می باشد که )PTNdd(داکسی دی خاتمه روش توالی بررسی یکی از روش ها برای
 توالی تعیین برای راستا دراین.  )0002,la te nosrehP(شده است ابداع میلادی 7791 سال همکاران در
 همراه به برمیکرولیتر نانوگرم 51 غلظت با میکرولیتر 13 حجم با RCP  واکنش از آمده بدست لاتمحصو
توسط  شده فریز بصورت میکرولیتر بر نانوگرم 01غلظت با لیتر میکرو 01 حجم با خوانش هر ازای به پرایمر
نهایت داده های بدست آزمایشگاه ماکروژن کره فرستاده شدند و در  شرکت ژن فن آوران و پیشگام به دو
منطقه کنترل میتوکندریایی با استفاده از نرم  noiger lortnoCژن   996 pbآمده از تعیین توالی قطعه حدودا
در . شدند مرتب شده و ارزیابی tidEoiBو  ,)1102 ,.la te arumaT(5AGEM 0.4.1VThcniFافزار های
 .مورد تجزیه و تحلیل آماری قرار گرفتندSCT و  1,3niuqelrAنهایت این توالی ها توسط نرم افزار 
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 نرم افزار های مورد استفاده برای بررسی توالی های بدست آمده -4-3
 VT hcniF  0.4.1-1-4-3
به دنبال تعیین توالی نمونه ها، مشاهده و بررسی کیفیت و کمیت سکانس ها از طریق نرم افزار 
این نرم افزار یک نرم افزار رایگان است که . تصورت گرف )reweiV ecarT hcniF( 0.4.1 VThcniF
می توان با مراجعه به سایت موسسه به . طراخی و راه اندازی شده است azipsoeGتوسط موسسه ی 
زار یک مشاهده گر این نرم اف. جهت دانلود رایگان آن اقدام نمود  VThcniF/moc.azipsoeG.www آدرس
همچنین علاوه بر بررسی توالی ها و . گرافیکی جهت مشاهده و بررسی فایل های کروماتوگرام می باشد
حصول اطمینان از درستی باز های خوانده شده، امکان انجام پردازش توالی ها در موارد دارای ابهام فراهم 
توالی مورد نظر  TSALBبوده و انجام   atsaFفرم این برنامه همچنین قادر به ارسال داده ها به . می باشد
 .امکان پذیر می باشد IBCNبا سایت هایی همچون 
 
 tidEoiB -2-4-3
کانادا طراحی شده وبرایشگری  secneicsoiB  sibIاین نرم افزار  رایگان که توسط تام هال از موسسه 
 swodniWی گیرد و در محیط های است که جهت هم ردیف سازی توالی های زیستی مورد استفاده قرار م
این نرم افزار می تواند عملیات پایه ای مانند تصحیح، مرتب کردن . قابل اجرا است 59/89/TN/0002/PX
، دستکاری و آنالیز داده ها را برای توالی های نوکلئوتیدی و W latsulCبوسیله ی   )tnemngila(توالی ها
 . پروتئینی به انجام رساند
 
 ) msihpromyloP ecneuqeS AND ( 5v PSanD -3-4-3
قابل نصب می باشد می تواند ضمن آنالیزتعداد بسیار بالایی از   swodniWاین نرم افزار که در محیط  
توالی ها محاسبات مختلفی از جمله تعیین تنوع موجود در توالی ها و تعیین هاپلوتایپ ها، تعیین تنوع 
 . را به انجام رساند.... فیلوژنتیکی و درون و مابین جمعیت ها، ترسیم درخت
  
  )5 noiseV ,sisylanA citeneG yranoitulovE raluceloM (5 AGEM -5-4-3
نرم افزار مگا نرم افزاری جامع جهت انجام آنالیز های فیلوژنتیکی اعم از هم ردیف سازی، آنالیز 
داده های مورد . سیم درخت می باشدو تر)  naiseyaBبه جز ( فیلوژنتیکیبا روش ها و مدل های مختلف 
توالی های داه شده به صورت فرمت های . استفاده می تواند از هردونوع پروتئینی و اسید نوکلتیکی باشد
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می توان این نرم افزار را به طور رایگان . قابل خواندن و ذخیره می باشند ATSAFو  ,SUXEN ,AGEM
 .دریافت نمود ten.erawtfosagem.www از سایت
 
 1.3 niuqelrA -6-4-3
. این نرم افزار در واقع یک بسته ی نرم افزاری تلفیقی جهت آنالیز داده های ژنتیک جمعیت می باشد
هدف این نرم افزار فراهم آوردن یک مجموعه ی نسبتا بزرگ از روش های پایه و آزمون های آماری جهت 
ن اطلاعات ژنتیکی و دموگرافیک از جمعیت های مورد مطالعه است که به کاربر اجازه می دهد بدست آورد
 ,tset ytilartueN .muirbiliuqe grebnieW-ydraH ,ytisrevid enegبه سرعت آنالیز های مختلفی مثل 
این .  دهد و دیگر آنالیز های درون جمعیتی و بین جمعیتی بر روی داده ها انجام tset letnaM ,AVOMA
 .قابل دریافت می باشد  1.3niuqelra/erawtfos/hc.ebinu.gpmcنرم افزار به طور رایگان از طریق سایت
 
 12.1 SCT -7-4-3
این برنامه رایگان به منظور مشخص نمودن میزان قرابت توالی های بدست آمده مورد استفاده قرار می  
واسطه ی تعداد جهش های رخ داده در آن به هاپلوتایپ بدست آمده به  ANDدر ابتدا  سکانس های . گیرد
سپس با اندازه گیری میزان . های مختلف تقسیم شده و فرکانس ظهور هر هاپلوتایپ محاسبه می گردد
برای دریافت . مشابهت شبکه ی هاپلوتایپ که نشان دهنده چگونگی ارتباط میان آنهااست ترسیم می گردد
دریافت   lmth.noisrev/gro.retsetavaj//:ptth از طریق سایت  avaJی  این برنامه نخست باید برنامه


































 تجزیه و تحلیل داده ها -4
نتایج حاصل از این بررسی به سه دسته تقسیم می شود که هر کدام داده های مربوط به یک گونه را در 
 .برمی گیرد
 
 sisnednis allenidraSساردین سندی-1-4
 بررسی های مورفولوژیک-1-1-4
 
حاصل بررسی صفات مورفولوژیک ساردین سندی  
همانطور که مشاهده .ده است خلاصه ش 1-1در جدول
می شود بیشترین میانگین مقادیر مربوط به ساردین ماهیان جمع آوری شده از بندرجاسک و کمترین 
.  می باشد) بندر چارک(میانگین مقادیر مربوط به ساردین ماهیان جمع آوری شده از منطقه بندر لنگه 
وجود یک شیب قابل توجه را در میانگین کلیه مقایسه میانگین این صفات در سه منطقه نمونه برداری ، 




 منطقه لنگه منطقه قشم منطقه جاسک مکان
 
 صفت
 dS میانگین تعداد dS میانگین تعداد dS میانگین تعداد
 9/383 31/811/163 93 9/331 31/1119/991 13 9/113 71/7331/163 11 )mc(طول کل 
 9/773 11/911/933 93 9/711 31/8199/171 13 9/913 11/9171/133 11 )mc(طول  چنگالی 
 9/363 11/891/171 93 9/911 11/9719/111 13 9/983 11/3961/911 11 )mc(طول استاتدارد 
 9/619 3/9169/913 93 9/319 3/7889/993 13 9/911 1/1999/611 31 )mc(ارتفاع بدن
 9/363 8/8361/371 93 9/131 9/139/191 13 9/163 11/1111/691 81 )mm(طول پوزه 
 9/311 7/8999/936 93 9/399 7/9719/311 13 9/611 9/3911/166 81 )mm(قطر چشم
طول سر  13/771/3/337 93 - - - 9/696 13/1973/371 81 )mm(طول سر 
mm(
 )





















  میانگین صفات مورفولوژیک جمعیت های ساردین سندی در سه منطقه جاسک، قشم و بندر لنگه-1-1جدول 
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 نتایج مولکولی بررسی جمعیت ساردین سندی-2-1-4
 مشخصات توالی های مربوط به ژن ناحیه ی کنترل -1-2-1-4
نمونه بوسیله نرم  33وکندریایی ناحیه کنترل میت ´3از سر  991  pbنتایج حاصل از تعین ترادف حدود 
. مرتب و ویرایش شد W latsulCو با استفاده از الگوریتم  5 ageMو   )9991 ,llaH( tidEoiBافزارهای
 ,.la te reiffocxE(5.3 niuqelrAتنوع هاپلوتایپی و نوکلئوتیدی ترادف های نمونه ها توسط نرم افزار 
 : A،  %60.82 : T،  %34.71 : C:  ای آلی در بندر جاسکدرصد باز ه. مورد ارزیابی قرار گرفت )1102
 %90.52 : Gو   %04.92 : A،  %60.82 : T،      %54.71 : C:، در منطقه قشم  %59.42 : Gو   %55.92
 . می باشد %31.52 : G،   %43.92 : A،   %11.82 : T،  %14.71 : C) : بندر چارک(و در بندر لنگه 
. ردین سندی در سه منطقه نشان از پلی مورفیسم قابل ملاحظه در جاسک داردمطالعه تنوع ژنتیکی سا






 شاخص ها جاسک قشم لنگه
 تعداد کپی های ژنی 11 11 11
 تعداد لوکوس ها 194 194 194
 تعداد لوکوس های پلی مورفیک 81 61 7
 تعداد تغییر 8 7 4
 تعداد تبدیل 11 9 4
 تعداد جانشینی 91 61 8
 ledniتعداد  1 1 1
 تعداد جایگاه های دارای تغییر 8 7 3
 تعداد جایگاه های دارای تبدیل 11 9 4
 تعدادجایگاههای دارای جانشینی 81 61 7
 
بررسی شاخص های تنوع مولکولی ناحیه کنترل میتوکندریایی جمعیت های ساردین  -3-1جدول  






از ناحیه کنترل بخش  در این تنوع ژنی، تنوع هاپلوتایپ، هتروزیگوسیتی، تنوع هااد الل تعد
 ). 3-1جدول (  میتوکندریایی نیز در جاسک بالاترین نرخ را به نمایش می گذارد
با توجه به تنوع مشاهده شده در هر منطقه هاپلوتیپ ها مشخص گردید و فرکانس آنها در سه منطقه 
محاسبه هاپلوتیپ ها در مناطق نمونه برداری . حاسبه شد و مورد مقایسه قرار گرفتنمونه برداری م
هاپلوتیپ در کل مناطق نمونه برداری می باشد که فرکانس ظهور این هاپلوتیپ  33مشخص کننده وجود 




















 مناطق بندر جاسک قشم بندر لنگه
 تعداد االل ها 1/119* 1/139 1/619
 تنوع نوکلئوتیدی 9/1119 9/3319 9/7199
 تنوع هتروزیگوسیتی 9/3119* 9/119 9/199
 تنوع هاپلوتایپ 9/6119 9/6319 9/19
 تنوع ژنی 1/999 ±9/1819 1/999±9/1789 1/999±9/119
محاسبه تعداد و تنوع ژنتیکی موجود در  ناحیه کنترل میتوکندریایی جمعیت های -3-1جدول  
  گهساردین سندی در سه منطقه جاسک، قشم و بندر لن
 
 
جایگاه از توالی ژنی ناحیه ی میتوکندریایی  991هاپلوتایپ ها و موقعیت های متغیر در  -1-1جدول 
 جمعیت های ساردین سندی در سه منطقه جاسک، قشم و بندر لنگه
 
فرکانس هاپلوتایپ ها در جمعیت های -3-1نمودار 



























 71و8،7،1همانگونه که مشاهده می شود هیچ هاپلوتایپی در سه منطقه مشترک نبوده و هاپلوتایپ های






























































































































































































































































 آنالیز واریانس مولکولی -2-2-1-4
ساختار ژنتیکی جمعیت ساردین سندی در سه منطقه نمونه برداری بوسیله آنالیز تنوع مولکولی  
که چگونگی تنوع ژنتیکی را در داخل جمعیت و مابین جمعیتها مورد ارزیابی قرار می دهد - )AVOMA(
درصد واریانس مابین افراد یک جمعیت به صورت معنی داری بیش از درصد بررسی و مشاهده شد که –
به   50.0<pدر سه منطقه تفاوت معنی داری را در سطح   TSFهرچند . واریانس بین جمعیت ها می باشد




 درصد تنوع اجزا تنوع مجموع مربعات منبع تنوع
 
 13/91 aV 9/817 93/131 مابین جمعیت ها
 78/11 bV 3/896 17/316 درون جمعیت ها
 %991 3/733 69/771 جمع کل
 9/631      : TSF          xednI noitaxiF
 
 
د تفاوت های معنی دار بین مناطق جاسک وقشم و همینطور نشان از  وجو  TSFهم چنین مقایسه 





                  






 .رسم گردید  TSFشاهده ی تفاوت های معنی دار  بین مناطق  نمونه برداری ماتریکس فواصلبدنبال م
همانگونه که مشاهده می شود جمعیت نمونه برداری شده از بندر جاسک با هردو جمعیت ). 3-1نمودار( 
ن دهنده ی این مقادیر برای دو منطقه ی جاسک و لنگه نشا. منطقه قشم و بندر لنگه دارای تفاوت می باشد
 . = TSF( 9/ 633) معنی دار بودن واگرایی ژنتیکی بین جمعیت های ذکر شده می باشد
 لنگه جاسک قشم 
   9/999 قشم
  9/999 9/971 جاسک
 9/999 9/633 9/919 لنگه
 2 arumiK بر اساس روش  مقدار و درصد تنوع  ما بین جمعیت ها و درون جمعیت های ساردین سندی -1-1جدول  
 )50.0=γ, p 2 K(  retemarap
 برداری
 
 2 arumiKبین جمعیت های ساردین سندی بر اساس روش  tsF  ماتریکس فواصل  -6-1جدول 







همچنین با استفاده از فواصل ژنتیکی تفاوت های دو به دو مابین جمعیت ها و درون جمعیت ها 
نطقه همانگونه که ملاحظه می شود دو م . )7-1جدول( )3891 mahrekcoC dna sdlonyeR(محاسبه شد
همچنین تفاوت های ژنتیکی در بین افراد . ی جاسک و لنگه بیشترین فاصله ی ژنتیکی را از یکدیگر دارند















 جمعیت ها) دموگرافی(الگوی تحلیل آماری  -3-2-1-4
 s’amijaT: )tset ytilartueN(در تحلیل های دموگرافی جمعیت ها از آزمون های خنثی
 hctamtsiMو تحلیل پراکنش  )xedni ssendeggaR( R،  DDS، sF 'uF )7991,uF(،  )9891,amijaT(D
مورد بررسی قرار  uatاق جمعیت ها از یکدیگر شاخص همچنین جهت تخمین زمان انشق. استفاده شد
منفی بودن مقادیر . حدود زمان واگرایی جمعیت های نابرابر را تخمین می زند uatمقادیر شاخص . گرفت
 لنگه جاسک قشم 
 
 3/277 6/281 4/667 قشم
 
 6/513 5/667 1/619 جاسک
 
 2/275 2/631 1/411 لنگه
متوسط تفاوت های : مقادیر بالای قطر. ماتریکس فواصل ژنتیکی جمعیت های نمونه برداری شده ساردین سندی -7 -1جدول 
: قادیر زیر قطر و م  )XiP( متوسط تفاوت های دو بدو درون جمعیت ها: ، مقادیر روی قطر )YXiP( دو بدو بین جمعیت ها 
 .) ecnatsiD 'ieN( دو تصحیح شده ه متوسط تفاوت های دو ب
  ن جمعیت های ساردین سندی در سه منطقه جاسک، قشم و بندر لنگهبی tsF  ماتریکس  -3 -1نمودار 
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بین بندر جاسک و دو منطقه قشم و بندر لنگه نشان از زمان انشقاق اندک و بیشتر بودن تنوع درون جمعیت 








و    )xedni ssendeggaR( R،  DDS، sF 'uF، D s'amijaT: )tset ytilartueN(نتایج آزمون های خنثی 
 sF s'uFو    D s'amijaTمنفی بودن . خلاصه شده است) 9 -1(در جدول  hctamtsiMتحلیل پراکنش 
مدل پراکنش  hctamsimهمچنین تحلیل های توزیع . نشان از گسترش جمعیت در هر سه منطقه دارد
.   )50.0 > xedni ssendeggaR P ,50.0 >DSSP (جمعیت را در دو منطقه ی جاسک و قشم رد می کند
ملاحظه می شود منحنی توزیع تفاوت های دوبدو بین هاپلوتایپ های این دو  1-1 رنموداهمانگونه که در 
اما در منطقه ی لنگه مدل پراکنش جمعیت . می باشد که نشان ازعدم ثبوت این مناطق دارد  ladomibمنطقه 
 .می باشداست که نشانه ی ثبوت این جمعیت  ladominu
  
 
  لنگه قشم جاسک
 )amijaT(D -9/831* -9/996* -9/913*
-p D s’amijaT 9/996 9/393 9/131
 eulav
 )uF( ’sF -1/731* -1/193* -1/199*
 eulav-p sF 9/199 9/999 9/199
 DSS 9/169 9/619 9/819
 eulav-p DSS 9/39 9/13 9/93
 ssendeggaR 9/393 9/919 9/639
 xedni
-p ssendeggaR 9/11 9/13 9/31
 eulav
 ז )lc 5.79( 3/739 1/117 7/191
 0 θ 9/999 9/999 9/339
 1 θ 99999/999 99999/999 13/831
 لنگه جاسک قشم 
 
   1/111 قشم
  1/111 1/133 جاسک
 1/111 1/394 -3/794 لنگه
بر اساس روش   sisnednis allenidraS مابین سه جمعیت ساردین سندی     uat ماتریکس شاخص  -8-1جدول 
 )50.0=γ, p 2 K(  retemarap 2 arumiK
 
ای ساردین سندی جمع آوری شده در سه منطقه بر  hctamsiM نتایج آزمون های خنثی و تحلیل پراکنش   -9-1جدول 





























 شبکه ی هاپلوتایپ -4-2-1-4
تعداد % 19اتصال هاپلوتایپ ها در شبکه ی هاپلوتایپ  براساس الگوریتمی است که با حداکثر احتمال 
ورد می کند که به تعداد جهش های موجود بستگی داشته جفت باز های مختلف بین دو هاپلوتایپ را بر آ
هاپلوتایپ هایی که تعداد بازهای متفاوت در . براساس محدودیت های قاعدهی پارسیمونی تعیین می شود
سایر . آنها  از مقدار تعیین شده بیشتر باشد به یکدیگر متصل نشده و خارج از شبکه قرار می گیرند
 71و 1، 8،7در اینجا هاپلوتایپ های . جهش به یکدیگر متصل می شوند هاپلوتایپ ها براساس تعداد
برای سه   hctamsiM منحنی های توزیع  -1-1نمودار 




فراوانتر از هاپلوتایپ های دیگر می باشند و نیز دارای چند خط ارتباطی هستند پس به احتمال زیاد قدیمی 
انتظار می رود که الل های قدیمی تر پراکنش وسیع تری داشته باشند چرا که حاملان آنها . تر می باشند
همین طور هاپلوتایپ هایی که فقط دارای یک ارتباط هستند . صت بیشتری برای پراکنش داشته اندفر
احتمالا به تازگی از بقیه الل های جمعیت جدا شده اند و حاملان آنها هنوز فرصت کافی برای پراکندگی 
ه سه منطقه تا همانگونه که در شکل مشخص می باشد هاپلوتایپ های مربوط ب). 1-1شکل (نداشته  اند 




ه ی هر بیضی متناسب انداز. شبکه ی هاپلوتایپ با استفاده از روش پارسیمونی روی ژن ناحیه ی کنترل ساردین سندی -1-1شکل 
لنگه  : قشم و سبز: جاسک، نارنجی: رنگ قرمز هاپلوتایپ های. دایره های توخالی نمایانگر جهش ها می باشند. با قراوانی آن است
  .را مشخص می نمایند
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  allebla allenidraS ساردین سفید-2-4
 
 :بررسی های مورفولوژیک-1-2-4
 
مقایسه میانگین این صفات در سه منطقه نمونه 
ا در میانگین کلیه صفات از بندر چارک در منطقه بندر لنگه تا بندر جاسک در برداری، وجود یک شیب ر
گزارش ) 91-1(میانگین صفات موفولوژیک ساردین سفید در جدول . دریای عمان به نمایش می گذارد




 نتایج مولکولی بررسی جمعیت ساردین سفید -2-2-4
 مشخصات توالی های مربوط به ژن ناحیه ی کنترل -1-2-2-4
   ناحیه کنترل میتوکندریایی بوسیله نرم افزارهای ´3از سر  991 pbحاصل از تعین ترادف حدود  نتایج
تنوع هاپلوتایپی . مرتب و ویرایش شد W latsulCو با استفاده از الگوریتم  5 ageMو  ,tidEoiB VThcniF
مورد ارزیابی  )5002 ,.la te reiffocxE(1.3 niuqelrAو نوکلئوتیدی ترادف های نمونه ها توسط نرم افزار 
 : G  ،%67.82 : A   ،%34.33 : T، %16.22 : C:  درصد باز های آلی در بندر جاسک. قرار گرفت
 : C : در بندر لنگهو  %72.51 :  G   ، %07.82 : A،%63.33 : T،%76.22 : C :، در منطقه قشم %02.51
طالعه تنوع مولکولی ساردین سفید در سه م. می باشد %62.51 : G ،%47.82 : A،%93.33 : T ، %26.22
از تنوع قابل توجه در هر سه منطقه دارد اما دراین بین تعداد جایگاه های تغییر، تبدیل و منطقه نشان 
 منطقه لنگه منطقه قشم منطقه جاسک مکان                 
 dS میانگین تعداد dS گینمیان تعداد dS میانگین تعداد صفت
 3/171 9/191±11/96 13 3/691 9/991±11/197 13 9/371 9/711 ±31/819 13 طول کل   )mC(
 9/133 9/169±91/693 13 3/131 9/731±9/319 13 3/399 9/116±9/736 13 )mc(طول  چنگالی
 9/173 9/179±9/617 13 1/319 9/383±9/831 13 9/193 9/169±9/767 13 )mc(طول استاتدارد
 1/933 9/613±33/386 13 1/818 9/373±33/937 13 1/191 9/113±33/737 13 )mc(ارتفاع بدن
 9/193 9/819±6/739 13 9/393 9/169±6/738 13 9/131 9/689±6/118 13 )mm(   طول پوزه
 9/993 9/319 ±6/136 13 9/163 9/319±6/381 13 9/163 9/3319±6/761 13 )mm(قطر چشم 
 9/767 9/311±33/336 13 9/398 9/871±33/193 13 9/117 9/611±33/193 13 )mm(ل سر طو
 1/633 9/713±31/619 13 1/818 9/173±31/173 13 1/961 9/733±31/199 13 )rg(وزن 
  میانگین صفات مورفولوژیک جمعیت های ساردین سفید در سه منطقه جاسک، قشم و بندر لنگه -91-1جدول 
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، ) snoitisnart( در این منطقه نرخ تغییر. جانشینی در جاسک بیشتر از سایر مناطق می باشد
















از سوی دیگر بررسی شاخص های تنوع ژنتیکی نشان می دهد که تنوع هتروزیگوسیتی  نمونه ها  نیز 
این تنوع در قشم بیشترین مقدار و در لنگه کمترین مقدار را به نمایش در کلیه مناطق بالاست اما در این بین 
 ).1-1نمودار و 31-1جدول(می گذارد
 
 
 شاخص ها جاسک قشم لنگه
 تعداد کپی های ژنی 31 31 11
 تعداد لوکوس ها 171 171 171
 تعداد هاپلوتیپ 31 11 91
 تعداد تغییر 6 91 8
 تعداد تبدیل 11 1 1
 تعداد جانشینی 93 11 31
 ledniتعداد  9 9 9
 تغییرتعداد جایگاه های دارای  6 91 7
 تعداد جایگاه های دارای تبدیل 11 1 1
 تعدادجایگاههای دارای جانشینی 93 11 11
 تعدادجایگاههای پلی مورفیک 93 11 11
  مقایسه شاخص های تنوع ژنتیکی جمعیت های ساردین سفید در سه منطقه جاسک، قشم و بندر لنگه -1-1نمودار 
) γ 50.0 = (   P2K بررسی شاخص های تنوع مولکولی ناحیه کنترل میتوکندریایی با روش  -11 -1جدول 






 مناطق  بندر جاسک قشم بندر لنگه
 تعداد ا الل ها  31 11 91
 تنوع نوکلئوتیدی  9/8319 9/899 9/199
 تنوع هتروزیگوسیتی  1/698 1/989 1/636
 تنوع هاپلوتایپ  9/311 9/799 9/161
 تنوع ژنی  9/169 9/189 9/198
 
با توجه به تنوع مشاهده شده در هر منطقه هاپلوتیپ ها مشخص گردید و فرکانس آنها در سه منطقه  
محاسبه هاپلوتیپ ها در مناطق نمونه برداری . نمونه برداری محاسبه شد و مورد مقایسه قرار گرفت
هاپلوتیپ در قشم،  11کل مناطق نمونه برداری می باشد که از آنها هاپلوتیپ در  33مشخص کننده وجود 
فرکانس ظهور این هاپلوتیپ ها در سه . هاپلوتیپ در لنگه ملاحظه می گردد 91هاپلوتیپ در جاسک و  31
 :خلاصه شده است 6-1و نمودار  31-1جمعیت در جدول 
 
  ن هتروزیگوسیتی در جمعیت های ساردین سفید در سه منطقه جاسک، قشم و بندر لنگهبررسی میزا -31-1جدول 
 
مقایسه تعداد الل ها در لوکوس -6-1نمودار 
های مختلف جمعیت های ساردین سفید در 
 سه منطقه جاسک، قشم و بندر لنگه
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 31و  6، 3مشترک نبوده و هاپلوتایپ هایهمانگونه که مشاهده می شود هیچ هاپلوتایپی در سه منطقه 
























    
   
    
  










     
   



















































































































































احیه ی میتوکندریایی جمعیت های جایگاه از توالی ژنی ن 991هاپلوتایپ ها و موقعیت های متغیر در : -31-1جدول 




 )AVOMA(آنالیز واریانس مولکولی  -2-2-2-4
ساختار ژنتیکی جمعیت ساردین سفید در سه منطقه نمونه برداری بوسیله آنالیز تنوع مولکولی 
که چگونگی تنوع ژنتیکی را در داخل جمعیت و مابین جمعیتها مورد ارزیابی قرار می دهد - )AVOMA(
درصد واریانس مابین افراد یک جمعیت به صورت معنی داری بیش از مشاهده شد که  صورت گرفت و-
به   50.0<pدر سه منطقه تفاوت معنی داری را در سطح   TSFدرصد واریانس بین جمعیت ها می باشد و 





 درصد تنوع اجزا تنوع مجموع مربعات منبع تنوع
 
 3/97 aV 9/81 1/936 اجمعیت ه مابین
 79/13 bV 1/76 36/39 درون جمعیت ها
  3/179 98/173 جمع کل
 9/839: tsF               xednI noitaxiF           
 
جدول (  نشاندهنده تفاوت ژنتیکی اندکی مابین جمعیت های سه منطقه می باشد TSFمقایسه ی دوبدو 
 ). 11 -1
 
 










                                                                 
همانگونه ). 8-1نمودار( داری رسم گردیدبین مناطق  نمونه بر TSF در مرحله ی بعد  ماتریکس فواصل
که مشاهده می شود جمعیت نمونه برداری شده از بندر جاسک از هردو جمعیت منطقه قشم و بندر لنگه 
 .دارای فاصله ی ژنتیکی قابل تاملی می باشد
 جاسک قشم لنگه 
   9/999 لنگه
 9/9119 قشم
     
  9/999
 9/1619 جاسک
     
 9/999 9/8119
بر اساس روش  مقدار و درصد تنوع  ما بین جمعیت ها و درون جمعیت های ساردین سفید  -11 -1جدول 
 )50.0=γ, p 2 K( retemarap 2 arumiK






همچنین با استفاده از فواصل ژنتیکی تفاوت های دو به دو مابین جمعیت ها و درون جمعیت ها 
همانگونه که ملاحظه می شود فاصله ی . )61-1جدول(  )3891 ,mahrekcoC dna sdlonyeR(حاسبه شدم
همچنین تفاوت های درون جمعیتی در . ژنتیکی جمعیت جاسک از دو منطقه ی قشم و لنگه زیاد می باشد







 جاسک قشم لنگه 
 1/713 3/193 3/631 لنگه
 1/919 3/997 3/131 قشم
 6/619 9/789 9/119 جاسک
 
 جمعیت ها) دموگرافی(الگوی تحلیل آماری  -3-2-2-4
 sF 'uF،   ,D s’amijaT: )tset ytilartueN(در تحلیل های دموگرافی جمعیت ها از آزمون های خنثی
چنین جهت تخمین زمان هم. استفاده شد hctamtsiMو تحلیل پراکنش  )xedni ssendeggaR( R،  DDS،
حدود زمان  uatمقادیر شاخص . مورد بررسی قرار گرفت uatانشقاق جمعیت ها از یکدیگر شاخص 
منفی بودن مقادیر مشاهده شده بین بندر جاسک و دو . واگرایی جمعیت های نابرابر را تخمین می زند
داری شده متوسط تفاوت های دو بدو بین جمعیت های نمونه بر: مقادیر بالای قطر. ماتریکس فواصل ژنتیکی -61-1جدول 
متوسط : و مقادیر زیر قطر   )XiP( متوسط تفاوت های دو بدو درون جمعیت ها:، مقادیر روی قطر )YXiP(ساردین سفید
 ) ecnatsiD 'ieN(تفاوت های دو بدو تصحیح شده 
 بین جمعیت های نمونه برداری شده ساردین سفید در سه منطقه جاسک، قشم و لنگه tsF  ماتریکس فواصل-7 -1نمودار 
 37
ع درون جمعیت نسبت به تنوع مابین منطقه قشم و بندر لنگه نشان از زمان انشقاق اندک و بیشتر بودن تنو
  ).71-1جدول (جمعیت ها و در نتیجه عدم واگرایی کامل سه منطقه می باشد
 
 
 لنگه جاسک قشم 
   1/111 قشم
  1/111 1/681- جاسک
 1/111 4/625- -9/541 لنگه
 
و    )xedni ssendeggaR( R،  DDS، sF 'uF، D s'amijaT: )tset ytilartueN(نتایج آزمون های خنثی 
 sF s'uFو   D s'amijaTمنفی بودن . خلاصه شده است) 81 -1(در جدول  hctamtsiMتحلیل پراکنش 
مدل پراکنش  hctamsimهمچنین تحلیل های توزیع . نشان از گسترش جمعیت در هر سه منطقه دارد
.  )50.0 > xedni ssendeggaR P ,50.0 >DSSP (جمعیت را در دو منطقه ی جاسک و قشم رد می کند
می  ladominuهمچنین منحنی توزیع تفاوت های دوبدو بین هاپلوتایپ های دو منطقه ی لنگه و قشم 
می   ladomib اما در منطقه ی جاسک مدل پراکنش جمعیت باشد که نشان از ثبوت این جمعیت ها دارد




  لنگه قشم کجاس
 )amijaT(D -1/383* -1/383* -1/791
-p D s’amijaT 9/679 9/799 9/111
 eulav
 )uF( ’sF -1/111* -7/637* -1/898*
 eulav-p sF 9/999 9/999 9/699
 DSS 9/139 9/119 9/119
 eulav-p DSS 9/11 9/11 9/11
 ssendeggaR 9/111 9/769 9/839
 xedni
-p ssendeggaR 9/99 9/11 9/38
 eulav
 ז )lc 5.79( 3/868 1/131 1/199
 0 θ 9/999 9/999 9/119
 1 θ 99999/999 99999/999 13/996
 
  مابین جمعیت های ساردین سفید در سه منطقه جاسک، قشم و بندر لنگه  uat ماتریکس شاخص  -71-1جدول 
 
جمعیت های ساردین سفید   hctamsiM نتایج آزمون های خنثی و تحلیل پراکنش   -81-1جدول 




























 شبکه ی هاپلوتایپ -4-2-2-4
تعداد % 19اتصال هاپلوتایپ ها در شبکه ی هاپلوتایپ  براساس الگوریتمی است که با حداکثر احتمال 
ای مختلف بین دو هاپلوتایپ را بر آورد می کند که به تعداد جهش های موجود بستگی داشته جفت باز ه
هاپلوتایپ هایی که تعداد بازهای متفاوت در . براساس محدودیت های قاعدهی پارسیمونی تعیین می شود
سایر . دآنها  از مقدار تعیین شده بیشتر باشد به یکدیگر متصل نشده و خارج از شبکه قرار می گیرن
فراوانتر 31و  3،6در اینجا هاپلوتایپ های . هاپلوتایپ ها براساس تعداد جهش به یکدیگر متصل می شوند
از هاپلوتایپ های دیگر می باشند و نیز دارای چند خط ارتباطی هستند پس به احتمال زیاد قدیمی تر می 
برای جمعیت   hctamsiM منحنی های توزیع  -8-1نمودار
 های ساردین سفید در سه منطقه جاسک، قشم و بندر لنگه
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ته باشند چرا که حاملان آنها فرصت انتظار می رود که الل های قدیمی تر پراکنش وسیع تری داش. باشند
در اینجا هاپلوتایپ هایی که فقط دارای یک ارتباط هستند احتمالا به . بیشتری برای پراکنش داشته اند
تازگی از بقیه الل های جمعیت جدا شده اند و حاملان آنها هنوز فرصت کافی برای پراکندگی نداشته  اند 
می باشد هاپلوتایپ های مربوط به سه منطقه کاملا هم  همانگونه که در شکل مشخص). 3-1شکل (















اندازه ی هر بیضی متناسب با . روی ژن ناحیه ی کنترل ساردین سفید شبکه ی هاپلوتایپ با استفاده از روش پارسیمونی-3-1شکل 
لنگه را : قشم و سبز: جاسک، نارنجی: رنگ قرمز هاپلوتایپ های. دایره های توخالی نمایانگر جهش ها می باشند. قراوانی آن است
  .مشخص می نمایند
 67
 atuca aireimossuD ساردین رنگین کمان -3-4
 
  :بررسی های مورفولوژیک 1-3-4
ن در میانگین صفات موفولوژیک ساردین رنگین کما
های معنی  همانگونه که ملاحظه می شود این صفات در دو منطقه تفاوت.  خلاصه شده است91-1جدول 
 .داری را در دو منطقه به نمایش می گذارند
 
 
 منطقه لنگه منطقه جاسک مکان
 dS میانگین تعداد dS میانگین تعداد صفت
       
 3/338 11/119 ±9/131 83 9/831 11/119±9/191 93 )mC(طول کل 
 9/876 31/18±9/831 83 9/163 9/189 ± 31/18 93 )mC(طول چنگالی
 9/81 9/991 ±31/393 83 9/63 9/18 ±31/69 93 )mC(طول استاندارد 
 9/161 9/739 ±3/137 83 991.9 9/319 ±3/19 93 )mC(ارتفاع بدن 
 9/136 9/191 ± 8/913 83 9/161 9/31± 8/917 93 )mm(قطر چشم 
 3/619 9/17 ± 1/313 83 3/689 9/619 ±3/118 93 )rg( وزن
 نتایج مولکولی بررسی جمعیت ساردین رنگین کمان -2-3-4
 مشخصات توالی های مربوط به ژن ناحیه ی کنترل -1-2-3-4
به دلیل بدست نیامدن تعداد نمونه های کافی مناسب جهت انجام مطالعات مولکولی و مناسب 
استفاده جهت تکثیر ژن کنترل این گونه بررسی ژنتیک جمعیت این گونه میسر  نبودن پرایمر های مورد

































  نتیجه گیری-5
 بررسی جمعیت ساردین ماهیان -1-1
ان دریایی نه تنها از جنبه بررسی های تاکسونومیک و حفاظت مطالعه ساختار ژنتیکی جمعیت درآبری
، بلکه به دلیل اهمیت این موجودات در تامین )9991,.la te aleduT(گونه ای مهم و جالب توجه می باشد
ذخایر پروتئینی، در مدیریت ذخایر و طراحی برنامه های حفاظت از محیط زیست دریایی بسیار حائز 
تیک جمعیت مهره دارانی همانند ماهی ها در محیط های دریایی می تواند به پایه مطالعه ژن. اهمیت است
. ریزی علمی و صحیح برنامه های  مدیریتی در بهره برداری  بهینه از ذخایر دریایی  کمک شایانی بنماید
ا مثل ساختار ژنتیکی جمعیت موجودات دریایی می تواند تحت تاثیر عواملی مانند فاکتور های فیزیکی دری
علاوه بر این فاکتورهای بیولوژیکی . جریانات اقیانوسی، جذرو مد و حتی تغییرات زمین شناختی قرار بگیرد
می تواند بر ) عمودی و افقی(مثل پتانسیل جابجایی لاروها، استراتژی تولیدمثل و پتانسیل مهاجرت گونه 
 ).)1102,avoknemlaS ,9002, uiLچگونگی پراکنش افراد جمعیت یک گونه تاثیر فراوان بگذارد
مهاجرت های بیشتری  قادرند که از سوی دیگر ذخایر ماهی های دریایی نسبت به گونه های آب شیرین
نی و تعداد اندک افراد در هر نسل سبب می ژپایین بودن نرخ جریان . بین دو بخش از جمعیت انجام دهند
با این وجود برای مدیران . ن میتیک تعریف شودشود که جمعیت از نظر ژنتیکی قابل شناسایی نباشد و پا
افراد بین جمعیت ها می تواند سبب شود که این دو جمعیت ذخایر جداگانه در  91%شیلاتی تبادل بیش از 
بنابراین مدیریت ذخایر ماهی باید برپایه مطالعه هر جمعیت و .  )8991 ,draW & resuaH(نظر گرفته بشوند
ایر هر گونه استوار گردد و مشخص کردن تنوع ژنتیکی موجود در ذخایر بررسی تفاوت های ژنتیکی ذخ
  .برای حفظ آنها حیاتی می باشد
در راستای شناسایی و مشخص کردن وضعیت واقعی بخش های مختلف یک جمعیت همراهی مطالعات 
با این وجود مهمترین محدودیت خصوصیات . مورفولوژیک و ژنتیک نقشی اساسی ایفا می کند
لوژیک اینست که تنوع فنوتیپی کاملا تحت کنترل ژنوتیپ نیست بلکه بیشتر تحت تاثیر خصوصیات مورفو
انعطاف پذیری فنوتیپی ماهیان به آنها اجازه می دهد که با تغییرات محیطی سازگار . محیطی قرار می گیرد
ثل نمود می یابد این سازگاری با تغییر در فیزیولوژی، رفتار و نهایتا مورفولوژی و تولید م. شوند
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چنین سازگاری های فنوتیپی الزاما به تغییرات ژنتیکی منجر نمی شوند و ).  ,7891,reyeM 3891,snraetS(
بنابراین مشخص کردن چنین تغییرات فنوتیپی در میان جمعیت نمی تواند الزاما به معنی تعیین تغییرات 
ود اگر زمان برای ایجاد و تجمع تفاوت های با این وج.   draW(  ,b4991 , 1991 ,eniawS (ژنتیکی باشد 
ژنتیکی در بین افراد جمعیت کافی باشد وجود تنوع فنوتیپی اعمال شده از سوی محیط در شناسایی ذخایر 
بود در نتیجه دریفت ژنتیکی تصادفی، تفاوت های ژنتیکی به آهستگی در یک جمعیت . حائز اهمیت خواهد
 .) 5002 ,adimreH ,b4991,draW(بزرگ از ماهیان رخ خواهد داد
بررسی های انجام شده در خلیج فارس و دریای عمان  نشان می دهد  که در جمعیت ماهیان سطح زی 
ریز نیز همانند دیگر ماهیان با پراکندگی گسترده، فاکتور های فیزیکی می توانند باعث ایجاد تفاوت های 
ان می دهد که  بخش هایی از جمعیت بعضی از مطالعات انجام شده در پاکستان نش. مورفولوزیک گردند
گونه های سطح زی موجود در دریای عمان قدرت پراکندگی زیاد ندارند و به همین دلیل برای صید این 
 .9891 ,hsirraP( (منابع باید تمهیداتی در نظر گرفته شود که ذخیره ژنی این ذخایر آسیب نبیند
نشان می دهند که  9193و فائو در سال   1991سال  در  malassedbalAاز سوی دیگر  بررسی های  
دریای عمان  از پدیده مانسون اقیانوس هند تاثیر زیادی می پذیرد بطوریکه در تابستان و تحت اثر مانسون 
. گسترده ای در این ناحیه رخ می دهد که افزایش تولید اولیه را به همراه خواهد داشت  gnillewpuتابستانه 
لیه سبب رخ دادن پدیده بلوم یا شکوفایی جلبکی و بدنبال آن فراوانی مواد غذایی برای افزایش تولید او
 )0002 ,OAF ,0991 ,aramE(جانوران گیاهخوار و به تبع آن گوشتخواران در این منطقه می شود 
ا و نشان دادند که فراوانی مواد غذایی به همراه متعادل تر بودن دم 1931سالارپوری و همکاران در سال 
شیرین تر بودن آب دریای عمان نسبت به خلیج فارس سبب کمتر شدن استرس های محیطی وارده به 
در نتیجه افزایش اندازه در ابعاد جمعیت های ساکن در دریای عمان نسبت . جانوران دریای عمان می شود
 در سند ساردین  هیما معده در شده یافت پلانکتونی های گروه بندی  تقسیم.  به خلیج فارس  رخ می دهد
 کوپه بندرلنگه در و درصد، 49 و درصد 81 با ترتیب به ناپلیوس و پودا کوپه که کرده است معلوم جزیره قشم
 و سالارپوری) اند داشته را فراوانی بیشترین درصد 5 و درصد 85 با ترتیب به دو کفه ای ها و پودا
حیطی خاص خلیج فارس و دریای عمان الگوی با توجه به این رژیم غذایی و شرایط م). 1931همکاران،
کلی اندازه جانوران دریای عمان و خلیج فارس در مورد این جانوران نیز صادق  می باشد که می تواند 
 سبب بروز تفاوت در جمعیت های جانوران موجود در پهنه های آبی جنوب کشور گردد
 .)9991,noreF ,0991 ,gnilritS ,3991,gnilaZ naV ,8991 ,eloC ,0002 ,inipirA (
که وجود تغییرات جغرافیایی در دامنه د نشان دادن 3891و همکاران در سال    ttohselaOتحقیقات 
این . در بروز برخی از صفات آن گونه گردد  enilCپراکندگی یک گونه می تواند سبب ایجاد یک شیب یا 
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اری محسوب می شود به گونه ای که الگو پیشنهاد می کند که پیوستگی در تغییرات صفات نوعی سازگ
 .لوکوس ها به برخی از منابع انتخاب طبیعی که با عرض جغرافیایی تغییر می یابد متمایل می شوند
بر اساس مطالعات فائو گونه ساردین سندی که دامنه ی پراکندگی آن در خلیج فارس و دریای عمان 
درصد از ترکیب صید را به خود  91تا  1یکه گسترده است و گونه غالب ساردین ماهیان می باشد بطور
در بررسی حاضر صفات مورفولوژیک ساردین سندی در سه منطقه نمونه  . )5891 ,OAF(اختصاص می دهد
تفاوت های معنی داری را به ) خلیج فارس(و لنگه ) تنگه هرمز(، قشم )دریای عمان(برداری یعنی جاسک
بدن، طول استاندارد، طول چنگالی، طول پوزه و  پهنای بدن در بین این صفات طول کل . نمایش می گذارد
  ).1-1جدول (دارای بیشترین مقدار اختلاف می باشند
ساردین سفید موجود در خلیج فارس نیز تفاوت های اندکی را در صفات مورفولوژیک به نمایش 
وت های مشاهده شده تفا. این تفاوت ها در ساردین رنگین کمان نیز مشاهده گردید). 91-1جدول( گذارد
در هر سه گونه می تواند ناشی از شرایط مناسب آب و هوایی و رژیم تغذیه خاص این گونه ها باشد که در 
  .دریای عمان به دلیل بهتر بودن شرایط محیطی و فراوانتر بودن مواد غذایی رخ دهد
 
 مطالعات مولکولی -2-5
بسیاری از از جمله فراوانی اللی جانوران زیادی طی دو دهه اخیر اطلاعات زیادی در مورد ژنوتیپ و 
تکنیک  این اطلاعات که ابتدا بوسیله پروتئین ها و پس از آن بر پایه . گونه های ماهی ها بدست آمده است
کم و  بخش های کسب شده اند نشان می دهند که جمعیت بیشتر گونه ها به  ANDهای ژنتیک مولکولی
اگر  )7891 ,ramieL & ytrobarkahC(.از لحاظ ژنتیکی با هم متفاوتندبیش مجزایی تقسیم می شوند که 
مابین زیر جمعیت ها جریان ژنی ضعیفی وجود داشته باشد و یا هیچ جریان ژنی برقرار نشود  با گذشت 
نرخ جریان ژنی . )7891 ,ramieL & ytrobarkhaC(زمان بین آنها تفاوت های ژنتیکی ایجاد خواهد شد
این بدین معنا است که . می تواند جمعیت ها را به عنوان ذخایر جداگانه مشخص کند و یا کمتر 91%
جمعیت این مساله در . محدودیت در جریان ژنی  می تواند به جدا شدن ژنتیکی بین افراد جمعیت بینجامد
ی از تفاوت های گونه های دریایی نسبت به گونه های آب شیرین و آنادروموس سطوح پایین ترهای 
را به نمایش می گذارد شاید به این دلیل که به صورت بالقوه موانع  کمتری برای مهاجرت و جریان  نتیکیژ
 .)5991,resuaH & ohlaveaC( ژنی در اقیانوس ها وجود دارد
که در آنها مهاجرت بین زیر جمعیت است بر پایه مدل های آماری بنا شده بیشتر جریان ژنی  محاسبه
بطور کلی سه مدل اصلی در ساختار جمعیت گونه ها وجود دارد که . )7991,legieN(دهای مجزا رخ می ده
جغرافیایی حوزه پراکندگی گونه بخش های در الگوهای ژنتیکی داخل و یا مابین موجود تفاوت  برپایه
 18
معروف است که  citimnaP  اولین  مدل به . )6991,zitroM & kotsrevaB ,0991,regurK & yaM(باشد
 دومین مدل . د قرار گرفته و آزادانه با یکدیگر به تبادل ژن می پردازندکل جمعیت در یک واح در آن
که مبادله ( باشد می یا مدل جزیره است که متشکل از تعدادی زیر جمعیت های کوچک  enots-gnippoets
که شامل یک  و سومی مدل جدایی بوسیله فاصله است). ی گیردممابین زیر جمعیت ها انجام اندکی  ژنی
 .صورت می گیردخاص جمعیت یک پارچه می شود اما تبادل ژن بین افراد فقط در یک منطقه 
چرا .  مطالعات ژنتیک جمعیت است بخش های مهم دربررسی جریان ژنی مابین زیر جمعیت ها یکی از 
 ,7991,legieN(         سطوح بالای مهاجرت و جریان ژنی، شباهت بین جمعیت ها افزایش می دهدکه 
مابین ،جابجایی در واقع در برخی موارد به دلیل جدایی مکانی و زمانی .)6991 ,ztiroM & kotsrevaB
فاکتور های مهم در تنوع . )5991 ,resuaH & ohlavraC(منجر به جریان ژنی نمی شودمختلف مناطق 
انسانی تحت تاثیر قرار می مهاجرت و دریفت ژنتیکی بوسیله فعالیت های  ،ژنتیکی مانند انتخاب طبیعی
تغییر در محیط زیست، وارد کردن ذخایر بیگانه، ایجاد محل های  شامل مواردی مثلاین فشار ها . گیرند
 nosleN ,5991,nosugreF(می باشد                پرورش فرزند جدید و بهره برداری بیش از حد از ذخایر 
قابلیت سازگاری جمعیت در برابر تغییرات محیطی در اهمیت تنوع ژنتیکی در  میزان. )7891,eluoS &
عدم . )7891 ,.la te fordnellA(     شرایط پر استرس مورد بررسی بسیاری از دانشمندان قرار گرفته است
طولانی، عدم وجود هتروزیگوتی در نتیجه  طبیعی به مدت انتخابرخ داد  وجود تنوع ژنتیکی در نتیجه
ل سازگاری یمی تواند منجر به کاهش پتانس زی زمانی و مکانی زیر جمعیت هااساتولید مثل اتفاقی و یا جد
استرس هایی مثل بهره برداری بیش از حد از ذخایر می . )5991,.late nosugreF(در یک جمعیت گردد
 ,7891 ,eluoS & nosleN(این مخاطرات را از طریق اثر بر روی اندازه جمعیت افزایش دهندتاثیر توانند 
 .)1891,oaF
کلید شناسایی ذخایر و تعیین میزان سهم هر  ،جمعیت های مختلف تفاوت  فرکانس الل ها در میان
این مقادیر می تواند برای محاسبه چندین شاخص تشابه و یا . ذخیره در خزانه ژنتیکی جمعیت می باشد
کوس ها ی جمعیت های مورد اگر تمام الل ها در تمام لو. استفاده گردد )فاصله ی ژنتیکی(اختلاف ژنتیکی 
 .)7891 ,ieN(بررسی فرکانس یکسانی داشته باشند فاصله ی ژنتیکی صفر است 
 
 ساختار ژنتیکی جمعیت -1-2-5
ساختار ژنتیکی جمعیت موجودات دریایی تحت تاثیر عوامل ناشناخته و یا کمتر شناخته شده ای مثل 
فاکتور های بیولوژیک مثل . قرار می گیرند.... مد وفاکتور های اقیانوسی فیزیکی شامل جریان ها، جذر و 
پتانسیل جابجایی لارو ها و تخم ها، استراتژی های تولید مثلی و توان تجدید نفرات نیز می توانند بر 
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بعضی از موانع مثل فواصل طولانی، طغیان آب رودخانه . )4991 ,ybmulaP(جمعیت ها تاثیر فراوان بگذارند
اعد محیطی ممکن است سبب جداشدن بخش هایی از جمعیت یک ماهی با پراکندگی ها و یا شرایط نا مس
برخی از مطالعات شواهدی از وجود جمعیت هایی پیوسته را در یک . )9002 ,.la te uiL (گسترده گردد
در حالیکه برخی دیگر جدایی های  )1002 ,.la te newoB( مقیاس وسیع در اقیانوس فراهم می کند 
 ,5002 ,.la te namffoH ,2002,.la te oeinrauG(فواصل خیلی نزدیک نشان می دهندمشخص را در 
 .  )1102 ,zeugirdoR ,3002 ,.la te  zerimaR-lanreB ,3002 ,.la te nilraC
 
 تنوع ژنتیکی و تحلیل اماری جمعیت  -2-2-5
 tolevuaF(و کم می باشندجمعیت های ماهیان اغلب دارای تنوع فنوتیپی بالا و تنوع نوکلئوتیدی متوسط 
این ویژگی به دلیل انعطاف پذیری ژنتیکی بالای این جانوران و تاثیر پذیری زیاد آنها از . )3002 ,la te
همچنین . که بر الگو های پراکندگی آنها تاثیر مستقیم دارد است.. فاکتور های محیطی مثل دما، فراوانی غذا و
وح پایین تفاوت های ژنتیکی در محدوده ی جغرافیایی حوزه ی  در ماهی های دریایی پلاژیک معمولا سط
این امر می تواند به دلیل وجود پتانسیل گسترش بالاتر طی دوره ی . پراکندگی خود نشان می دهند
پلانکتونیک تخمی، لاروی و یا حتی افراد بالغ باشد که به واسطه ی عدم حضور موانع فیزیکی بین بخش 
 ,0002 ,ltiweH ,8991 ,newoB & tnarG (یا لبه های قاره هارخ می دهد  های مختلف اقیانوس  و
به بررسی فیلو جغرافی ساردین ها به  tnarGو   newoB 7791 در این راستا  در سال    )4991 ,ibmulaP
پرداختند و بر همین مبنا مدل های بیوجغرافیایی  )gnillewpu(عنوان گونه های پراکنده درمناطق فراجوشی 
تاثیر فاکتور های   esivAو  newoB 9991در سال . ا جهت توضیح منایج بدست آمده عنوان نمودندر
و   yaB. مورد مطالعه قرار دادند sunnaryt aitrooverB جغرافیای جانوری را بر الگوی زندگی گونه ی
قابل توجهی  یتنوع ژنتیک sudidros sururolhCبا بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت  1993همکاران در سال 
تنوع ژنتیکی بالای مشاهده شده در تمام این . را در دامنه ی پراکندگی جمعیت این جانور مشاهده نمودند
 .گونه ها نشان دهنده ی بروز تاریخ تکاملی پایدار در جمعیت این ماهی ها می باشد
در دریای سیاه 8991و همکاران در سال   ihkihCتوسط  atirua allenidraSبررسی مولکولی جمعیت 
وغرب آفریقا تا سواحل جنوبی برزیل و بخش های غربی اقیانوس اطلس  با استفاده  ازنشانگر آلوزیم  تنوع 
ژنتیکی اندکی را بین مناطق مختلف پراکندگی این گونه به نمایش گذارد که با مطالعات دیگر صورت گرفته 
 .بر روی این گونه تا حدودی مطابقت نشان می دهد
میتوکندریایی تاثیرات  pooL-Dبررسی تنوع ترادف های ژن  و همکاران با  semoG9991 در سال
این تحقیق نشان داد . جریانات اقیانوسی را بر پراکنش ماهی بالدار اقیانوس اطلس مورد بررسی قرار دادند
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تفکیک  که جمعیت این ماهی در بخش های مرکزی بوسیله ی جریانات اقیانوسی به بخش های کاملا مجزا
اما در بخش های شمالی و جنوبی جریانات با جابجا کردن تخم و لارو ماهی ها سبب برقراری . می شود
 .جریان ژنی بین این نواحی می گردند
ناحیه میتوکندریایی  '3ازاین گونه وری سر   783 pbبا بررسی قطعه ) 1993(و همکاران  hcuohratA
ق مرکزی و شرقی اقیانوس اطلس شمالی و دریای مدیترانه تنوع موجود در مناط  sudrahclip allenidraS
و وجود دو  )100.0± 999.0(هاپلوتایپی بالایی و جریان ژنی اندک بین مناطق نمونه برداری را بدست آورده
 .زیر گونه را به اثبات رساندند
لس و دریای در اقیانوس اط sulocisarcne siluargnEژنوم میتوکندریایی ماهی آنچوی مطالعه ی 
نشان داد که جمعیت این ماهی دارای دو گروه  6993و همکاران در سال   saluogaMمدیترانه توسط 
مشخص در حوزه ی پراکندگی خود می باشد که دارای جریان ژنی قابل ملاحظه ای یا یکدیگر  )edalC(
 .می باشند
خلیج  را در )sutnegra  supmaP(ژنتیک جمعیت ماهی حلوا سفید 9993رضوانی و همکاران در سال 
بر روی  نالیز آماری صورت گرفتهآ. مورد بررسی قرار دادند) آبهای ایران و کویت(فارس و دریای عمان 
تفاوت معنی داری را در بین مناطق مورد  PAER با استفاده از نرم افزار هاپلوتایپ های بدست آمده 
میتوکندری قادر به تفکیک 5DN که ژن نمودندلام اع و نهایتا اینگونه).  ≥P 9/19(بررسی نشان نداد 
های احتمالی حلوا سفید در آبهای ایرانی خلیج فارس و دریای عمان و آبهای کویت نبوده و نمونه  جمعیت
 .های بررسی شده وجود یک جمعیت را نشان می دهند
ازناحیه کنترل   pb983در سواحل چین نیز بر پایه آنالیز  قطعه  sulahpec liguMژنتیک جمعیت ماهی
بررسی تنوع هاپلوتایپی و ژنی . مورد بررسی قرار گرفت 9993و همکاران در سال  iuLمیتوکندریایی توسط 
 =π ,7500.0±6889.0 =h(نیز پلی مورفیسم قابل توجه موجود در این منطقه از ژنوم را ثابت نمود
تلف نمونه برداری ملاحظه در مقابل تنوع ژنتیکی معنی دار بین مناطق مخ. )2120.0±5240.0
دلیل مشاهده سطوح پایین تفاوت های ژنتیکی در مناطق مختلف  دامنه پراکندگی . )2609.0=tsF(گردید
 .ماهیان پلاژیک، پتانسیل بالای پراکندگی تخم ها، لارو ها و تاریخ طبیعی ماهیان بالغ عنوان گردید
را در دو فاز پرورشی  sivealimes sussolgonyCجمعیت ماهی  9993و همکاران در سال   uiLهمچنین
این بررسی نشان داد که تنوع ژنتیکی مشاهده شده در . و وحشی در سواحل چین مورد مطالعه قرار دادند
جمعیت وحشی نسبت به پرورشی بیشتر می باشد که دلیل آن وجود تعداد بالغین موثر کمتر در جمعیت 
 ماهیان پرورشی عنوان گردید
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و همکاران جمعیت تن باله آبی مدیترانه ای را بوسیله ی بررسی میکرو ساتلیت  oinicciR 9193در سال 
عدم وجود نشانه ای از هتروژنیتی ژنتیکی مشاهده شده را نامناسب بودن این  مورد مطالعه قرار دادند و 
 .مارکر عنوان نمودند
را بر  xagas sponidraSآرام ساختار جمعیت ساردین اقیانوس   1193و همکاران در سال  zeugirdoR
اساس ویزگی های ریختی و ژنتیکی مورد بررسی قرار دادند بررسی های ژنتیکی تنوع هاپلوتایپی بالا و 
همچنین .  )2810.0 =π , 999.0=h(نوکلوتیدی اندکی را در بخش های مختلف جمعیت این ماهی نشان داد
عنی داری  بین جمعیت های مختلف این ماهی  در م  تجزیه واریانس مشخص کرد که تفاوت های اندک اما
 )30920.0 =tsF( . اقیانوس آرام وجود دارد 
، منطقه قشم و بندر لنگه  بر )بندر جاسک(مطالعه مولکولی سه جمعیت ساردین سندی دریای عمان
ن  منطقه جفت باز مرتب شده از ژن ناحیه کنترل میتوکندریایی تنوع قابل ملاحظه ژنی را در ای 991اساس  
مقایسه تعداد و جایگاه های تغییر در مقابل تعداد و جایگاه   ).3-1و 3-1جدول (از ژنوم  ماهی نشان داد 
از آنجا که تبدیل سبب تغییر آمینو اسید ها و در . های تبدیل از راه ههای بررسی انتخاب طبیعی می باشد
خاب طبیعی قرار می گیرد و در نتیجه هر چه نتیجه تغییر در ویژگی های فنوتیپی می گردد تحت تاثیر انت
بنابراین به نظر می آید که . میزان تبدیل بیشتر باشد اثر انتخاب طبیعی بیشتر بوده و تنوع ژنی بیشتر می گردد
بررسی تنوع هتروزیگوسی . منطقه ی جاسک بیش از دو منطقه ی دیگر تحت تاثیر انتخاب طبیعی قرار دارد
 ).3-1جدول (د می نمایدنیز این مساله را تایی
از سوی دیگر با انجام تجزیه واریانس در سه ناحیه نمونه برداری از ساردین سندی  تفاوت معنی داری 
اگرچه تفاوت ژنتیکی مشاهده شده بین این مناطق متوسط قلمداد می . ملاحظه گردید 50.0<Pدر سطح 
وع مشاهده شده در بین افراد سه جمعیت است اما تنوع ژنتیکی مابین مناطق کمتر از تن )621.0=tsF(گردد
که می تواند نشانگر وجود جریان ژنی اندک بین آنها  ناشی از مهاجرت های عمودی، عدم تمایل به انجام 
مهاجرت های افقی و انجام مهاجرت های عمودی رو به ساحل توسط  افراد بالغ به منظور تخم ریزی 
عیت و گسترش آن به سازگاری ماهی و پایداری جمعیت، تعداد تنوع ژنتیکی درون جم). 1-1جدول (باشد
  )0891 ,spelehP & fardnellA(افراد موثر تولید مثل کننده و مخاطرات محیطی و ابعاد جمعیت دارد 
وجود تنوع ژنتیکی بالا در بین افراد جمعیت ساردین ماهی به دلیل تمایل آن به ایجاد دستجات بزرگ می 
مقایسه تفاوت ژنتیکی مناطق نمونه برداری نشان . بات جمعیت مناطق مورد بررسی داردباشد که نشان از ث
دهنده وجود تفاوت معنی دار بین جمعیت بندر جاسک و دو جمعیت دیگر علی الخصوص بندر لنگه 
اندک مابین دو منطقه قشم و بندر  TSFاز سوی دیگر . و انحراف از تعادل هاردی واینبرگ است )3.0=tsF(
می تواند ناشی از نزدیک بودن جغرافیایی این دو منطقه و در نتیجه تولید مثل برون گروهی و یا تبادل   گهلن
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. ژن مابین دو منطقه و واگرایی نسبی ساختار ژنتیکی جمعیت این ماهی در خلیج فارس و دریای عمان باشد
با این وجود محاسبه زمان ). 7-1جدول ( این مساله را فواصل ژنتیکی مابین مناطق نیز تایید می نماید
بررسی آزمون های خنثی و بالا . انشقاق عدم واگرایی کامل سه جمعیت از یکدیگر را به نمایش می گذارد
نشان دهنده بسط جمعیت ها و در نتیجه بالا رفتن تنوع ژنتیکی و به  uFو   amijaTبودن شاخص های 
سازگاری جمعیت در مقابل تنش های محیطی بسیار  وجود این تنوع در قابلیت. پایداری رسیدن آن بود
خصوصیات گونه و شرایط محیطی جریان ژنی بین دو منطقه را تحت تاثیر قرار داده و . حائز اهمیت است
سبب بروز تفاوت های فنوتیپی و ژنوتیپی بین دو جمعیت و در نتیجه کم شدن تنوع بین جمعیتی و زیاد 
رشد و خروج لارو ساردین ماهیان با استفاده از . )6002 ,alugnaM(شدن تنوع درون جمعیتی می شود
همچنین شرایط مساعد محیطی . جریان هوا و ایجاد موج و حرکت تخم ها در سطح آب انجام می شود
دریای عمان که ناشی از ارتباط با اقیانوس ها و بودن در معرض مانسون اقیانوس هند است سبب ایجاد 
ساردین . ر جمعیت های ساکن در دریای عمان نسبت به خلیج فارس می گرددتفاوت های مورفولوژیک د
منحنی توزیع تفاوت های بودن  laedominu ). 1931سالارپوری ، (ماهیان نیز از این قانون تبعیت می کنند 
بودن منحنی جاسک   ladomiBدوبدو در مناطق قشم و لنگه نشان از وجود جریان ژنی بالا در این مناطق و 
که سبب ایجاد ثبات و واگرایی این منطقه نسبت به دو منطقه ی دیگر می . شان از جریان ژنی اندک آن داردن
این مساله که نمایانگر همراهی فنوتیپ و ژنوتیپ و واگرایی نسبی جمعیت ساردین سندی در دریای . گردد
ایی در جاسک و فشار های عمان  نسبت به خلیج فارس است می تواند ناشی از شرایط مناسب تر آب و هو
 .محیطی  وارده بر دو گروه عمده ساکن در قشم و لنگه  باشد
از سوی دیگر به دلیل مخلوط شدن آب دریای عمان و خلیج فارس در تنگه هرمز، استرس شوری و 
طقه گرما در این ناحیه از خلیج فارس کمتر است که می تواند دلیلی بر واگرایی مورفولوژیک افراد این دو من
در واقع می توان  چنین نتیجه گیری کرد که  ساردین سندی بیش از آنکه به مهاجرت های  .از یکدیگر باشد
انجام می دهد و این مساله سبب تداخل و رو به ساحل  افقی بپردازد مهاجرت های عمودی در ستون آب 
. دارند می گردداندک بخش های مختلف این جمعیت که تحت اثر استرس های محیطی مختلف قرار 
بررسی شبکه ی هاپلوتایپی این جمعیت ها و ارتباط هاپلوتایپ ها در سه منطقه نیز نشان از وجود جریان 
 ). 6-1شکل (ژنی و عدم واگرایی کامل ژنتیکی این سه منطقه دارد
نین همچ ،بر پراکندگی ماهی و میزان تفاوت های بین جمعیتی موثر استکه جریانات دریایی و اقیانوسی 
اثرمی گذارد و می تواند سبب انزوای نیز بر جابجایی غیر فعال تخم ها و لارو ها و یا جابجایی افراد بالغ 
 & tnarG(                      کامل جمعیت ها و یا برقراری جریان ژنی بین جمعیت های یک گونه گردد
اخل  خلیج فارس که از سمت وجود جریان رو به د  .)9991,semoG ,0002 ,ltiweH ,8991 ,newoB
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 ,retnuH(        دریای عمان در امتداد سواحل ایرانی خلیج فارس در جهت شرق به غرب جریان می یابد
از دریای عمان به خلیج  می تواند سبب انتقال تخم و لارو و حتی افراد بالغ )4002 ,.la te suoP ,3891
ی مختلف حوزه ی پراکندگی این ماهی شده و در نتیجه و در نتیجه ایجاد جریان ژنی بین جمعیت ها فارس
این پدیده می تواند بیانگر وجود پتانسیل لازم . سبب بروز عدم تمایز کامل جمعیت ها از یکدیگر گردد
جهت ایجاد زیر جمعیت و به تبع آن زیر گونه در دامنه پراکندگی این گونه درخلیج فارس و دریای عمان  
ن این احتمال را در نظر گرفت که پراکنش ساردین سندی در خلیج فارس و دریای در نتیجه می توا .باشد
عمان نمونه ای از پراکنش جزیره ای است که در آن افراد زیر جمعیت های مختلف با یکدیگر جریان ژنی 
 .اندکی برقرار می نمایند
در ژنوم میتوکندریایی بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت ساردین سفید و تجزیه  واریانس الل های موجود 
مقایسه تعداد و ). 31-1و 11-1جدول (تنوع قابل ملاحظه ای را در بین افراد جمعیت به نمایش می گذارد
جایگاه های تغییر در مقابل تعداد و جایگاه های تبدیل که از راه های بررسی انتخاب طبیعی می باشد نشان 
ه بیشتر از تبدیل است اما در منطقه ی جاسک تبدیل به می دهد که تعداد تغییر در دو منطقه ی قشم و لنگ
از آنجا که  تبدیل سبب تغییر آمینو اسید ها و در ). 11-1جدول (میزان قابل توجهی از تبدیل بیشتر است 
نتیجه تغییر در ویژگی های فنوتیپی می گردد تحت تاثیر انتخاب طبیعی قرار می گیرد و در نتیجه هر چه 
بنابراین به نظر می آید که . ر باشد اثر انتخاب طبیعی بیشتر بوده و تنوع ژنی بیشتر می گرددمیزان تبدیل بیشت
بررسی تنوع هاپلوتایپ نیز . منطقه ی جاسک بیش از دو منطقه ی دیگر تحت تاثیر انتخاب طبیعی قرار دارد
 .این مساله را تایید می نماید
های مناطق مختلف ساردین سفید معنی دار  نمی بین افراد جمعیت   50.0<Pبررسی واریانس در سطح 
با این حال وجود تنوع ژنتیکی بالا در بین افراد جمعیت به دلیل تمایل این ماهی به .  )820.0=tsF(باشد
مابین   TSF بررسی مقادیر  .ایجاد دستجات بزرگ می باشدکه نشان از ثبات جمعیت مناطق مورد بررسی دارد
بودن تفاوت های ژنتیکی دوبدو بین مناطق و امکان تبادل ژن بین آنها دارد مناطق مختلف نشان از اندک 
محاسبه فواصل ژنتیکی بین مناطق نزدیک بودن این سه منطقه با یکدیگر و عدم تمایز ). 11-1جدول(
ژنتیکی و درنتیجه عدم امکان ایجاد زیر گونه در جمعیت ساردین سفید در خلیج فارس و دریای عمان را 
این مساله را محاسبه زمان اشقاق سه منطقه از یکدیگر نیز مورد تایید قرار ). 61-1جدول (نماید مطرح می
نشان از گسترش   sF s'uF و    D s'amijaT از سوی دیگر بررسی آزمون های خنثی و منفی بودن. می دهد
تیکی را تایید می نیز این بسط و گسترش تنوع ژن  1taeT زیاد بودن مقادیر . جمعیت در هر سه منطقه دارد
برای جاسک نشان از   ladomiB برای قشم و لنگه و    ladominu همچنین وجود منحنی های توزیع . نماید
برقراری جریان ژنی بالا و رشد سریع جمعیت خیلی کوچک برای این دو منطقه و جریان ژنی اندک برای 
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بررسی شبکه ی هاپلو تایپی . ستجاسک دارد که نشان دهنده ی ثبات طولانی مدت جمعیت این منطقه ا
نیز وجود جریان ژنی بالا بین سه منطقه را تایید می کند که نتیجه ی آن عدم جدا شدن جمعیت سه منطقه 
وجود این تنوع در توانایی . نتیجه ی زیاد شدن تنوع ژنتیکی به پایداری رسیدن جمعیت می باشد. می باشد
این نتایج همراه  با معنی دار نبودن . سیار حائز اهمیت است سازگاری جمعیت در مقابل تنش های محیطی ب
واریانس صفات مورفولوژیک می تواند نشان از یکنواخت بودن جمعیت ماهی ساردین سفید در این سه 
منطقه و احتمال وجود یک جمعیت پان میتیک برای ماهی ساردین سفید در خلیج فارس و دریای عمان 
باز تابی از روش زندگی جانور در نظر گرفته شود چراکه ساردین سفید بیشتر این مساله می تواند . باشد
در نتیجه کمتر ازاسترس . تمایل به زندگی در خوریات دارد و کمتر در محیط های دریایی ملاحظه می شود
 های محیط دریایی تاثیر می پذیرد و محیط با ثبات خوریات زمینه را برای ایجاد تنوع درون جمعیتی برای
خلیج فارس که از سمت دریای عمان در امتداد جریان رو به داخل   از سوی دیگر. گونه فراهم می سازداین 
 )4002  ,.la te suoP ;3891 ,retnuH(سواحل ایرانی خلیج فارس در جهت شرق به غرب جریان می یابد
ایجاد جریان ژنی بین مناطق  می تواند به عنوان عاملی جهت انتقال تخم، لارو و حتی افراد بالغ و در نتیجه
  .مختلف حوزه ی پراکندگی این ماهی در نظر گرفته شود
بررسی تنوع مورفولوژیک موجود مابین افراد جمعیت ساردین رنگین کمان در دو منطقه جاسک و لنگه 
 این واگرایی از تفاوت های.  2R( =1(در نگاه اول تنوع قابل ملاحظه ای در تمامی صفات  مشاهده می شود
مورفولوژیک ملاحظه شده در دیگر موجودات آبزی ساکن در خلیج فارس و دریای عمان تبعیت می کند و 
در نتیجه می تواند از دیدگاه . می تواند حاصل از تاثیرات محیطی بر روی افراد جمعیت این گونه باشد
عمان در نظر  مورفولوژیک احتمال وجود دو فنوتایپ مشخص برای این گونه در خلیج فارس و دریای
  .گرفته شود
  نتیجه گیری-3-5
 allenidraS ، sisnednis allenidraSاین مطالعه نشان داد که سه گونه ساردین ماهی مورد نظر یعنی 
در سه منطقه نمونه برداری یعنی بندر جاسک در دریای عمان و منطقه   atucqa aireimussuD و   allebla
مورفولوژیک واگرایی نشان می دهند که نشان دهنده وجود تنوع  قشم و بندر لنگه در خلیج فارس از لحاظ
وجود تنوع ژنتیکی با مقادیر . فنوتیپی در جمعیت این سه گونه در خلیج فارس و دریای عمان می باشد
که   )21.0 =tsF( در این بین ساردین سند دارای بیشترین تنوع بین مناطق بوده . متفاوت نیز مشاهده گردید
اما این ویژگی . بسیار قابل قبول برای نشان دادن تفاوت بین نقاط نمونه برداری می باشد  5o.o<Pدر میزان 
بوده که نشان دهنده ی وجود تنوع اما به مقدار اندک است   )20.0=tsF(در ساردین سفید در حداقل میزان 
ن و خلیج فارس صفات مورفولوژیک ساردین رنگین کمان در دریای عما. که قادر به تفکیک جمعیت نیست
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احتمال وجود دو فنوتایپ مشخص در این گونه را مطرح می نماید که برای مشخص شدن وضعیت ساختار 
  .مطالعات مولکولی می باشدنیاز به انجام جمعیتی و اثر پذیری ژنوتیپ این گونه در این دو منطقه 
 
  پیشنهادات-4-5.
لفیق اطلاعات کسب شده با اطلاعات مطالعه سایر ژن های متداول در بررسی های ژنتیکی  وت -1
 .بدست آمده  از  پژوهش حاضر
 استفاده از سایر نرم افزار های متداول در مطالعات ژنتیکی جمعیت و مقایسه نتایج با یکدیگر -3
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Population genetic of three species of  Clupeidae family                           
Sardinella sindensis, Sardinella albella & Dussumieria acuta 
   in the Persian Gulf & Oman Sea 
 






Sardines and other Microfilidae have very important ecological role in marine ecosystems 
because they are first consumers in marine food chain and they are the main food of valuable 
species as tuna. So decries in their population will decline fishing of these spices. There are 
10 genus of Clupeidae in south of Iran and Sardinella is the one of the most abundant of them. 
In this study we investigated about morphological and genetically differences in population of 
3 species: Sardinella sindensis, Sardinella abella, Dussomieria acuta. About 65 specimens of 
Sardinella sindensis, 61 specimens of Sardinella albella and 63 specimens of, Dussomieria 
acuta from three regions of their distribution: Jask (Oman Sea), Qeshm (Hormoz) and Lengeh 
(Pearsian Gulf) have been collected. Morphological research of their characters and statistical 
studies were done. To determine the genetically structure of specie's population we sequenced 
500 bp of mitochondrial control region. Genetical studies determine meaningful difference in 
alleles and heterosigosity frequency of Sardinella sindensis. This must be the result of 
divergence in population of this species. Morphological investigation of Sardinella albella 
shows the meaningful difference. But detailed studies diffused it. Genetical studies show a 
meaningful variance in allele and heterosigosity frequency. This may be an aspect of sardine 
tendency to live in estuaries. Morphological research of Dussomieria acuta in Jask and 
Lengeh show a meaningful variance in these regions. Such a situation might be result of 
Monsoon, Upwelling and better weather which occur in Oman Sea in spite of Persian Gulf. 
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